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Il mais  (Zea mays)  è  uno  dei  cereali  di maggior  importanza  utilizzato  principalmente  per  il 
consumo umano e  animale. Nel 2014  la  sua produzione mondiale è  stata di 1000 milioni di 
tonnellate su superficie di circa 178 milioni di ettari di terreno all’anno (www.fao.org). Il cereale 
ha  la capacità di crescere  sia  in  zone a clima  temperato, che  in quelle con clima  tropicale.  Il 
successo della produzione del mais quindi dipende dalla scelta della varietà in base alla lunghezza 
del suo periodo di crescita, alla lunghezza della stagione che ne favorisce lo sviluppo e allo scopo 
finale della produzione. Esistono numerose  varietà  che  si diversificano principalmente per  le 
caratteristiche della cariosside: colore, quantità di cariossidi per spiga, peso, numero di spighe e 
composizione nutrizionale della cariosside. La sua larga diffusione è dovuta ai diversi impieghi: 
può  essere  utilizzato  come  risorsa  per  l’alimentazione  umana  o  animale,  oppure  per  la 
produzione di materiale biodegradabile e di bioetanolo. E’ stato stimato che il mais copre il 15% 
del  fabbisogno proteico mondiale ed  il 20% di quello  calorico essendo utilizzato  stabilmente 
all’interno della dieta da più di 200 milioni di persone (Brown et al., 1988). Il continuo aumento 
della popolazione, previsto di circa 8 milioni nel 2025, richiede di attuare nuove tecniche che 











parassiti  o  i  cambiamenti  climatici,  consentendo  quindi  di migliorarne  le  peculiarità.  Inoltre, 
analisi comparative  tra  i genomi dei cereali,  tra cui mais,  riso  (Oryza  sativa),  sorgo  (Sorghum 
vulgare),  frumento  (Triticum aestivum) e orzo  (Hordeum vulgare), hanno evidenziato che vi è 
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un’alta conservazione dei geni, marcando  l’importanza di mettere  in atto uno studio  integrato 
tra le specie. 
I  processi  fisiologici  che  coordinano  la  crescita  della  pianta,  ed  in  particolare  quelli  della 





regolazione della crescita della pianta vi è  la necessità di comprendere a pieno  la biosintesi,  il 
metabolismo, il trasporto di queste molecole e la loro interazione con le altre vie metaboliche 
(Shan et al., 2012). 













Il  fitormone  auxina  regola  diversi  processi  della  pianta  tra  cui  la  divisione  e  la  distensione 





2010,  Mashiguchi  et  al.,  2011).  Diversi  studi  hanno  portato  ad  individuare  quattro  vie 
metaboliche  triptofano‐dipendenti  (le  vie  biosintetiche  IAM,  indol‐3‐acetamide;  TAM, 















Figura 1. Le due vie biosintetiche  triptofano dipendenti  IPyA e TAM.  In blu e  in nero  la via 
biosintetica  proposta  fino  al  2010,  ottenuta  da  studi  condotti  su  diverse  specie.  La  via 
biosintetica in rosso rappresenta il modello proposto di recente a seguito di studi condotti su 
Arabidopsis  thaliana  e  Zea  mays.  IAA:  acido  indolo‐3‐acetico,  IAAId:  acido  indolo‐3‐
acetaldeide,  AO:  aldeide  ossidasi,  IPDC: 
indolo‐3‐piruvato  decarbossilasi,  IPyA: 
acido  indolo‐3‐piruvico,  NHT:  N‐
idroxytriptamina,  TAA/TARs:  triptofano 
amonotransferasi,  TAM:  triptamina,  TDC: 
triptofano  decarbossilasi,  Trp:  triptofano, 




composto  endogeno  identificato  in 
Arabidopsis,  riso  (Ishihara  et  al,  2008), 
pomodoro  (Cooney  et  al.,  1991),  orzo 
(Scheneider et al., 1972) e pesco (Quittenden 
et  al.,  2009).  Agli  inizi  degli  anni  2000 
notevole  interesse  venne  dato  alla  via 
biosintetica  TAM,  principalmente  a  seguito 
dell’identificazione  di  un  alto  numero  di 
mutanti  YUCCA  di  Arabidopsis  contenenti 
elevati  livelli  di  auxina  libera.  Il  triptofano 
viene utilizzato come precursore per essere 


















utilizza  la  triptofano  aminotransferasi  (TAA)  per  convertire  il  triptofano  in  IPyA  che  viene 
successivamente metabolizzato  a  IAA  (Figura 1).  In Arabidopsis  i mutanti  shade avoidance  3 
(sav3), weak ethylene insensitive 8 (wei8) e il transport inhibitor rensponse 2 (tir2) evidenziano 
mutazioni a livello del gene TAA1 (tryptophan amino‐transferase of Arabidopsis 1) e la riduzione 
della  concentrazione  di  IAA  libero  nei  tessuti  (Maschiguchi  et  al.,  2011). Analisi  di  sequenza 
rivelarono la presenza di altri quattro geni di Arabidopsis simili a TAA1: TAR1, TAR2, TAR3 e TAR4. 
Singole mutazioni  su questi geni  causano problemi a  livello dell’allungamento dei  cotiledoni, 
mentre  il mutante quadruplo tar1/tar2/tar3/tar4 presenta una drammatica diminuzione della 
struttura della pianta  con  riduzione della dominanza apicale,  il mancato  sviluppo del  tessuto 
vascolare e riduzione nel numero degli organi. Il fenotipo così riscontrato mostra similitudini con 




2)  che  codifica  per  una  triptofano  aminotransferasi  specifica  per  lo  sviluppo  vegetativo  e 





specifico  per  endosperma  ed  espresso  ad  alti  livelli  in  corrispondenza  della  massima 
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concentrazione  di  IAA  durante  gli  stadi  di  sviluppo  della  cariosside  (Le Clere  et  al.,  2010).  Il 
mutante  sp1 mostra  la  riduzione  del  numero  di  ramificazioni  e  spighette  nell’inflorescenza 
maschile e la riduzione del numero di cariossidi, associato ad una minore concentrazione di IAA 
(Gallavotti  et  al.,  2008a).  La  formazione  del  doppio mutante  di mais  vt2/spi1  evidenzia  la 
variazione di  IAA di poco  inferiore a quella che si può ottenere con  i singoli mutanti vt2 e sp1 
(Phillips et al., 2011) suggerendo l’ipotesi di una comune via biosintetica in cui operano entrambi 
i geni. 
Numerosi  studi  sono  stati  condotti  sui  mutanti  di  auxina  con  problemi  dello  sviluppo 
dell’apparato vegetativo, ma sono ancora  limitate  le conoscenze  riguardo  i mutanti di auxina 
deficitari nello sviluppo di cariosside. Nell’endosperma di mais, l’auxina viene sintetizzata da 100 
a 500 volte  in più  rispetto ai  tessuti vegetativi, evidenziando  il  ruolo  fondamentale di questo 














ad  aminoacidi  può  subire  idrolisi  e  formare  IAA  libero  (IAA‐Alanina,  IAA‐Leucina,  IAA‐
Fenilalanina), mentre  IAA‐Acido aspartico e  IAA‐Acido glutammico formano  i precursori per  la 
degradazione dell’ormone, e  IAA‐Triptofano possiede un’azione  inibitrice  sull’auxina  (Ludwig‐
Muller, 2011). Diversi geni sono coinvolti nella sintesi e nell’idrolisi dei legami come ad esempio 
il gene di mais ZmIAGLU, coinvolto nella formazione del legame tra IAA ed il glucosio (McSteen 
2010),  e  in  Arabidopsis  diversi  geni  della  famiglia  GH3  (Gretchen  Hagen  3)  codificanti  per 
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mutanti  causano una  carenza di  IAA  libero nella pianta  e un  ridotto  sviluppo del  cotiledone 
(Rampey et al., 2004). La coniugazione di IAA con gli zuccheri è presente ad alte concentrazioni 
in cariosside di numerose specie,  in particolare  in quella di mais dove si  formano  legami  IAA‐
glucosio e IAA‐myo‐inositolo (Michalczuk and Bandurski, 1982). La coniugazione contribuisce a 
formare una riserva di auxina all’interno delle cellule, pronta per essere utilizzata durante la fase 
di  germinazione  in  cui  la  richiesta di  IAA  aumenta. Quello  che  si  è osservato  è  la differente 
localizzazione  degli  enzimi  nei  diversi  comparti  cellulari  che  permette  la  regolazione  della 











pianta  come  ad  esempio  nella  risposta  allo  stress  ossidativo  oppure  durante  la  fase  di 
maturazione del frutto (Rosquete et al., 2011).  
La mancanza di mutanti in questi processi rende difficile lo studio approfondito dei meccanismi 
che  regolano  la  concentrazione  di  IAA  all’interno  delle  cellule. Uniche  informazioni  vengono 
riscontrate in mutanti di Arabidopsis e di riso in cui si osserva che la sovra espressione dei geni 
coinvolti nella coniugazione di IAA causano problemi nella crescita della pianta. In particolare in 










2.2 Il trasporto dell’auxina 
 
L’auxina si muove all’interno dei tessuti della pianta attraverso un flusso che passa da cellula a 
cellula  e  determina  un  trasporto  polare.  Tale  flusso  viene  coordinato  in modo  attivo  da  tre 
principali  famiglie di trasportatori che permettono  la distribuzione di auxina su  lunghi e brevi 
percorsi. Le tre famiglie di trasportatori sono: la famiglia dei PIN (PINFORMED); la famiglia genica 




La  famiglia dei PIN  codifica per proteine  transmembrana  che  favoriscono  il  trasporto polare 
dell’auxina tra le cellule permettendo la crescita e lo sviluppo della pianta. In Arabidopsis sono 
state  identificate 8 famiglie geniche di PIN codificanti per  le proteine AtPIN1‐8.  I trasportatori 
AtPIN1, AtPIN2, AtPIN3, AtPIN4 e AtPIN7 agiscono a  livello della membrana plasmatica ed  in 
particolare AtPIN1, AtPIN3, AtPIN4  e AtPIN7  risultano  essere  specifici  a  livello dell’embrione 





mais  è  stato  riscontrato  dalla  caratterizzazione  dei mutanti  sem1  (semaphore1).  Il  fenotipo 
mutato presenta  la riduzione del flusso di auxina e  la conseguente riduzione dell’altezza della 
pianta e problemi di sviluppo a livello embrionale, dell’endosperma, delle foglie, delle radici e del 
polline  (Scanlon et al., 2002).  Il  fenotipo mutato  risulta essere simile a quello del mutante di 







dei geni ZmPIN1a, ZmPIN1b e ZmPIN1c della  famiglia genica dei PIN1 sono stati  individuati  in 
diversi tessuti (Forestan et al., 2010). Nella cariosside di mais i geni ZmPIN1, ZmPIN2, ZmPIN5 e 
ZmPIN10 vengono espressi durante le fasi precoci dello sviluppo, mentre il gene ZmPIN8 viene 
espresso durante tutte  le  fasi di sviluppo della cariosside  in diversi tessuti come  il BETL, nello 
strato aleuronico e nel tessuto materno (Forestan et al., 2012). Un recente studio condotto da 
Chen et al. (2014b) ha permesso di marcare  il ruolo fondamentale del trasportatore ZmPIN1a 
come molecola di  interazione  tra  l’endosperma e  l’embrione durante  le  fasi di  sviluppo della 
cariosside e di evidenziare quali  tessuti dell’endosperma  sono  implicati nella  regolazione del 
segnale dell’auxina.  








dalle  divergenze  di  sviluppo  delle  due  piante.  Tuttavia  analisi  filogenetiche,  fenotipiche  e 





Il  primo  gene  caratterizzato  della  famiglia  dei  trasportatori  AUX/LAX  fu  Aux1  identificato  in 
numerose specie vegetali grazie ai progetti di sequenziamento genomico di Arabidopsis thaliana 
(Arabidopsis genome  initiative, 2000), Oryza  sativa  (Goff et al., 2002) e Medicago  truncatula 
(Schnabel et al., 2004). Il gene Aux1 di Arabidopsis si localizza a livello dell’apice delle radici. Il 






2.3 Segnalazione intra-cellulare dell’auxina 
 
All’interno della  cellula  la presenza di  auxina  regola  la  trascrizione dei  geni  ad essa  correlati 
attraverso  l’attivazione  di  segnali mediati  dall’azione  dei  fattori  di  trascrizione  ARFs  (AUXIN 
RESPONSE  FACTORs)  che  si  legano  in modo  specifico  sul  promotore  dei  geni  target  Auxin‐
Response Elements  (AuxREs) TGTCTC  (Ljung, 2013). Come viene mostrato  in Figura 2, a basse 
concentrazione di auxina,  l’azione di ARF viene  repressa dal  legame  con  la proteina Aux/IAA 
(AUXIN/INDOLEACETIC3 ACID), mentre ad alte concentrazioni l’IAA si lega al complesso formato 
da F‐box TRANSPORT  INHIBITOR RESPONSE1/AUXIN SIGNALING F‐BOX  (TIR1/AFB). L’auxina  si 
pone  all’interno  dell’anello  del  complesso  e,  senza  cambiare  la  conformazione  di  TIR1/AFB, 






mp  (Arf5/monopteros)  presenta  la  parziale  perdita  di  funzione  dello  sviluppo  dell’embrione 




da  repressore  all’azione  di MP  (Hamman  et  al.,  2002).  Il mutante  ett  (Arf33/ettin)  presenta 
l’alterazione dello sviluppo dei tegumenti che avvolgono il seme (Kelley et al., 2012), mentre il 
mutante mnt (megaintegumeta) risulta deficitario nella produzione di ARF2 creando un seme di 
dimensioni maggiori  rispetto  al wild‐type  a  causa  della  presenza  del  tegumento  esterno  più 





















svolti  durante  lo  sviluppo  della  pianta.  Inoltre  sono  stati  identificati  4  geni  codificanti  per 
TIR1/AFBs  e  4  geni  codificanti  per  il  fattore  di  trascrizione  TPL  (TOPLESS)  che  funge  da  co‐
repressore  insieme  a  Aux/IAA  (Gallavotti  et  al.,  2013).  In  mais,  il  mutante  rootless  with 
undetectable  meristem1  è  alterato  a  livello  del  gene  Aux/IAA  e  mostra  la  riduzione  della 
formazione  delle  radici  laterali  (von  Behrens  et  al.,  2011).  Inoltre,  il mutante  di mais  rel2 





















3.1 Lo sviluppo vegetativo 
 












In mais, sono  limitate  le conoscenze riguardo  la biosintesi e  la regolazione dell’auxina a  livello 











limitrofe.  L’auxina  ha  un  impatto  principale  sulla  divisione  cellulare,  il  differenziamento,  la 
distensione delle cellule della parte apicale della radice primaria e di quelle  laterali. Le prime 
evidenze  sono  state  riscontrate nella  sovra espressione del gene OsYUC1  in  riso che provoca 
l’aumento  del  numero  delle  radici  avventizie  e  della  loro  lunghezza, mentre  l’inibizione  del 
trasportatore OsPIN1 con  il composto chimico NPA  (1‐N‐Naphthylphthalamic acid) provoca  la 
riduzione del numero di  radici secondarie  (Yamamoto et al., 2007; Xu et al., 2005).  I mutanti 









3.1.2 L’auxina nello sviluppo del culmo e delle foglie 
 




fogliari.  In  riso,  il  mutante  nal7  (narrow  leaf7),  gene  codificante  per  l’enzima  flavino 
monoossigenasi, possiede foglie strette mentre il mutante nal1 mostra problemi anche a livello 
vascolare  fogliare e  ridotte dimensioni del  culmo  (Fujino et al., 2007).  I mutanti di mais  spi1 
(sparse inflorescence1), bif2 (barren inflorescence2) e bif1 (barren inflorescence1) presentano un 




auxina si ha  l’insorgenza del nanismo nelle pianta. A  livello del culmo,  il mutante di mais br2 
presenta  internodi  di  piccole  dimensioni  (Multani  et  al.,  2003);  il mutante  sem  (semaphore) 
mostra anche problemi a livello del tessuto vascolare delle foglie e la riduzione del numero delle 




3.2 Lo sviluppo riproduttivo 
 






è  una  spadice  ascellare  che  nasce  in  genere  a  livello  del  6°‐7°  nodo  sotto  il  pennacchio.  E’ 
composta da un’asse centrale detto tutolo, sul quale si inseriscono una serie variabile di spighette 
che portano un solo  fiore  fertile. La  lunghezza della spiga matura varia tra 8 e 42 cm, con un 
diametro medio tra 3 e 5 cm. Una spiga può contenere da 200 a 1000 cariossidi. Gallavotti et al. 
(2008a)  ha  messo  in  evidenza  che  le  due  infiorescenze maschili  e  femminili  si  sviluppano 





AM)  e  la  successiva  formazione  del meristema  delle  due  spighette  accoppiate  (spikelet‐pair 
meristem, SPM).  In seguito si ha  la formazione del meristema della spighetta singola (spikelet 
meristem,  SM)  che  porta  allo  sviluppo  del  meristema  del  fiore  (floral  meristem,  FM). 
Nell’infiorescenza femminile si ha direttamente il passaggio dal tessuto meristematico AM a SM 
(Gallavotti et al., 2008b, Figura 3). Il mutante di mais bif2 (barren inflorescence2), deficitario nella 
produzione  di  una  proteina  serina/treonina  chinasi,  co‐ortologo  del  gene  pid  di  Arabidopsis 
coinvolto nel trasporto polare dell’auxina, ha permesso di individuare e caratterizzare la presenza 
del meristema iniziale (IM) (McSteen et al., 2007). Il mutante, oltre a presentare problemi a livello 
vegetativo, mostra  una  riduzione  delle  ramificazioni,  del  numero  di  spighette  e  dei  fiori  sia 




ruolo  dei meristemi.  Il mutante  spi1,  codificante  per  la  flavino monossigensi  YUC, mostra  la 
riduzione  del  numero  di  ramificazioni  e  spighette  a  livello  dell’infiorescenza  maschile  e  la 















In mais,  l’espressione delle proteine PIN e  la  loro  localizzazione è collegata alla creazione del 
flusso di auxina ed alla risposta genica all’ormone. Per studiare tale meccanismo è stato utilizzato 
il promotore DR5  che attiva  l’espressione del gene  in  seguito all’aumento di auxina. E’  stato 
quindi  creato  un  costrutto  formato  dal  promotore  DR5  legato  alla  proteina  RFP  (Red 
Fluorescence  Protein).  La  localizzazione  dell’espressione  del  costrutto DR5:RFP  risulta  essere 
simile a quella del trasportatore ZmPIN1a.  In particolare  la massima risposta all’auxina si ha a 






“Suppressed  bract”.  Il  primo  dominio  sostiene  la  formazione  del  meristema  deputato  alla 








viene  fosforilata  da  BIF2.  A  supporto  di  questo  modello  vi  è  lo  studio  del  fenotipo 
dell’infiorescenza maschile del mutante di mais ba1. Il mutante, in seguito alla mancanza di BA1 
che  agisce  da  inibitore  nella  formazione  delle  foglie,  mostra  una  infiorescenza  maschile 









connette  il  seme  al  sistema  vascolare  della  pianta.  La  cariosside  è  composta  dal  tegumento 
derivato dall’ovaio, il pericarpo, che avvolge l’endosperma e l’embrione. L’endosperma possiede 
un contenuto genetico materno e paterno in rapporto 2:1. Nei cereali persiste fino alla fase di 
germinazione  accumulando  sostanze  di  riserva  come  amido  e  proteine.  L’endosperma  è  un 
sistema complesso che ha lo scopo di fornire sostegno all’embrione ed il suo studio permette di 
comprendere  come  ogni  tessuto  che  lo  compone  concorre  all’accumulo  delle  riserve  di 
carboidrati  e  proteine.  Di  seguito  vengono  illustrate  le  tre  principali  fasi  di  sviluppo 
dell’endosperma  durante  i  primi  giorni  dopo  la  fecondazione:  formazione  del  coenocita, 
cellularizzazione attraverso alveolazione e differenziamento dei tessuti (Figura 4). 
 
4.1 Formazione del coenocita e cellularizzazione 
 
In seguito alla doppia fecondazione il nucleo triploide inizia una serie di divisioni mitotiche senza 
citochinesi  permettendo  quindi  la  proliferazione  cellulare  e  la  formazione  del  coenocita.  In 





mitotica  viene  supportata  dai  tessuti materni,  costituito  dalla  nucella  e  dal  pericarpo,  che 
forniscono i nutrienti necessari, e la velocità di proliferazione dell’endosperma risulta maggiore 
di  quella  dell’embrione  per  garantire  un  passaggio  veloce  alle  fasi  successive  di  sviluppo  e 
preparare le cellule dell’endosperma all’accumulo dei nutrienti. La fase di cellularizzazione porta 
alla  riduzione della proliferazione cellulare e alla  formazione della parete cellulare attorno ai 
nuclei.  Il  deposito  della  parete  avviene  in  seguito  alla  formazione  di  un  sistema  radiale  di 
microtubuli  (RMS,  Radial  Microtubule  Systems)  che  permette  l’alveolazione.  L’alveolazione 
20 
 








Figura  4.  Rappresentazione  dello  sviluppo  dell’endosperma  di mais  negli  stadi  precoci:  A) 
sezione longitudinale di endosperma B73 da 0 a 12 DAP (Day After Pollination) utilizzando la 
colorazione  con  Toluidina  blu.  (0)  Cariosside  con  sacco  embrionale  non  fecondato.  (1‐3) 
Cariossidi  di  simile  dimensione  con  piccolo  coenocita.  (4‐6)  Sviluppo  dell’endosperma  in 
seguito alla completa cellularizzazione. (6‐12) Fase di differenziamento dei tessuti. B) Schema 










cellule ed un meccanismo  specifico di espressione genica.  I quattro  tessuti  sono: BETL  (Basal 
Endosperm  Tranfer  Layer),  aleurone,  ESR  (Embryo  Surrounding  Region)  ed  endosperma 
amidaceo.  
 






grandi  e  allungate  con  un’estensione  della  parete  cellulare  20  volte maggiore  rispetto  alle 
normali cellule (Zheng et al., 2010) e possiedono un citoplasma denso. Il mutante di mais emp4 
(empty pericarp4) non produce una proteina che regola l’espressione dei geni mitocondriali, con 
la  conseguente mancanza dello  sviluppo del BETL e dell’endosperma  (Gutierrez‐Marco et al., 
2007).  L’aumento  della  superficie  cellulare  permette  un  facile  assorbimento  dei  soluti 
(aminoacidi,  saccarosio  e monosaccaridi)  che  vengono  forniti  attraverso  il  pedicello.  Recenti 








et al., 2002)  si esprime a partire da 3 DAP. Tale  fattore  regola  l’espressione di altre  famiglie 
geniche che comprendono i fattori di trascrizione BETL1 e BETL2 (Basal endosperm transfer cell 




Cell  Response  Regulator  1)  (Muniz  et  al.,  2009). Molte  di  queste  proteine  possiedono  una 
struttura affine alle proteine antimicrobiche portando quindi ad ipotizzare anche un loro ruolo di 
difesa contro l’invasione di patogeni. Diversi sono i mutanti nella struttura del BETL, in particolare 
miniature1  (mn1),  deficitario  nella  produzione  dell’enzima  invertasi  di  parete  (Incw2)  che 
permette  il  passaggio  del  saccarosio  dal  pedicello  all’endosperma,  creando  un  gradiente  di 
concentrazione  di  saccarosio.  Il mutante,  che  presenta  ridotti  livelli  di  glucosio  e  fruttosio 
all’interno dell’endosperma, possiede ridotte dimensioni della cariosside (Chourey et al., 2012). 
Un  altro mutante  di mais  interessante  è  globby1‐1  (glo1‐1)  che mostra  anomalie  in  fase  di 






della porzione del BETL.  L’aleurone  si differenzia  tra  6  e  10 DAP  ed  a  20 DAP predomina  la 
divisione  mitotica  anticlinale  per  far  fronte  all’aumento  di  dimensione  dell’endosperma.  A 
maturazione della  cariosside  l’aleurone  si  compone di  circa 250.000  cellule  (Olsen, 2004).  Le 















manca  dello  strato  di  aleurone,  lasciando  inalterato  quello  del  BETL.  Le  cellule  di  aleurone 
mantengono  la  plasticità  per  lungo  tempo.  Queste  cellule  possono  variare  il  loro  stato  di 










completamente  le prime cellule dell’embrione, per poi  ritirarsi a 12 DAP e circondare  solo  la 
porzione  del  sospensore.  Il  tessuto  si  differenzia  al  termine  della  cellularizzazione 
dell’endosperma e le cellule, le più piccole dell’endosperma, possiedono un citoplasma denso e 
ricco  in  piccoli  vacuoli.  Le  cellule  dell’ESR  possiedono  un’alta  attività metabolica  e  hanno  la 
funzione  di  fornire  zuccheri  all’embrione  attraverso  un  sistema  apoplastico,  di  creare  una 
barriera  difensiva  contro  i  patogeni  e  di  essere  una  superficie  di  scambio  di  segnali  con 
l’endosperma  (Cossegal et  al., 2007; Balandin et  al., 2005).  Evidenze del  suo  ruolo difensivo 






La parte  amidacea  (Starchy  Endosperm,  SE)  si  colloca nella  zona  centrale dell’endosperma e 
rappresenta il tessuto più esteso della cariosside. Il suo differenziamento inizia al termine della 
cellularizzazione  e,  attraverso  una  divisione mitotica  intensa,  si  ha  il  riempimento  in modo 
irregolare della parte  interna dell’endosperma. Le cellule si presentano di grandi dimensioni e 










cellulare  (inizio,  durata  e  fine)  per  determinare  non  solo  il  numero  di  cellule  presenti  e  le 
dimensioni finali dell’endosperma, ma anche per il grado di riempimento della cariosside (Sabelli 



















cellula  fecondata  si  abbia  lo  sviluppo  del  coenocita  attraverso  la mitosi  senza  citochinesi.  Il 
secondo  ciclo  cellulare  è  rappresentato  dalla  fase  mitotica  vera  e  propria  che  permette 










Figura  5.  Rappresentazione  schematica  dei  tre  cicli  cellulari  che  avvengono  all’interno 
dell’endosperma nelle prime fasi di sviluppo. La formazione del coenocita è caratterizzata da 





con  un’attività massima  a  circa  10 DAP  (Dante  et  al.,  2014a).  Le mitosi  nella  parte  centrale 
dell’endosperma  terminano  a  circa  12 DAP, mentre  nelle  zone  periferiche  come  aleurone  e 
subaleurone continuano  fino a 20‐25 DAP. Fra 8 e 12 DAP  l’endosperma cresce  rapidamente 
riempiendo la zona occupata dalla nucella. La endoreduplicazione invece ha inizio a partire da 8‐
10  DAP  (Sabelli  and  Larkins  2009b)  solo  in  poche  cellule  interne  dell’endosperma  per  poi 
espandersi  gradualmente  a  tutte  le  cellule.  Il  passaggio  dalla  fase  di  mitosi  a  quella  di 
endoreduplicazione  avviene  gradualmente  portando  alla  formazione  di  un  gradiente  di 











4.4 L’azione degli ormoni nella cariosside 
 
Lo sviluppo dei tessuti della pianta avviene attraverso  l’interazione di segnali che agiscono tra 
loro  in  modo  sinergico  o  antagonistico.  Gli  ormoni  costituiscono  i  principali  segnali  che 
permettono  il  corretto  sviluppo  della  cariosside. Non  solo  l’auxina  contribuisce  allo  sviluppo 
dell’endosperma e dell’embrione, ma anche le citochinine (CKs), i brassinosteroidi (BRs), l’acido 
abscissico (ABA) e le gibberelline (GAs) concorrono al controllo dello sviluppo della cariosside.  
Le  citochinine,  insieme  all’auxina,  promuovono  la  divisione  cellulare,  lo  sviluppo  ed  il 
differenziamento (Rijavec et al., 2009). La concentrazione delle citochinine viene regolata dalla 




et  al.,  2008).  Day  et  al.  (2008)  hanno  identificato  i  geni  Histidine‐containg  phosphotransfer 
proteins  (AHPs)  che mediano  la  risposta  alle  citochinine.  Le  proteine  istidina  chinasi  (AHKs), 










Arabidopsis  AtCkx1  e  AtCkx3,  la  mancanza  degli  enzimi  coinvolti  nella  degradazione  delle 
27 
 
citochinine  causa  un  eccessivo  incremento  dell’ormone  e  il  conseguente  aumento  delle 
dimensioni della cariosside (Werner et al., 2003). Le citochinine controllano la divisione cellulare 
influenzando l’attività delle cicline: in Arabidopsis l’ormone interagisce con l’attività della ciclina 
CycD3  (Riou‐Khamlichi et  al.,1999), mentre  in mais  con  l’attività delle  cicline CycD3 e CycD2 






dell’endosperma  la concentrazione delle citochinine  tende a diminuire a 7‐8 DAP, ma  rimane 
comunque alta nella  regione apicale dell’endosperma ed  in quella del BETL.  L’auxina  sembra 
avere un comportamento opposto a quello delle citochinine. La sua concentrazione aumenta a 4 
DAP  all’interno  dell’endosperma  e  rimane  elevata  nella  zona  adiacente  nel  pro‐embrione, 
mentre  a  7‐8  DAP  l’auxina  circonda  le  cellule  dell’embrione  e  si  espande  verso  l’interno 
dell’endosperma.  L’antagonismo  tra  l’auxina  e  le  citochinine  è  stata  studiata  in  Arabidopsis 








L’importanza  della  presenza  dei  brassinosteroidi  viene  evidenziata  attraverso  lo  studio  dei 
mutanti di Arabidopsis carenti nella produzione dei brassinosteroidi o nel  segnale di  risposta 
all’ormone  (Jiang  et  al.,  2013).  Il  fenotipo  dei  mutanti  deficitari  nella  produzione  dei 









dalla  presenza  dei  brassinosteroidi  e  dalla  proteina  chinasi  BIN2.  Lo  studio  condotto  in 
Arabidopsis da Wen‐Bo e Wen‐Hui (2013) evidenzia come la proteina BRZ1 svolga un ruolo nella 





concentrazione aumenta durante  lo  sviluppo  fino alla  fase di germinazione.  La  germinazione 
viene regolata dalle gibberelline che permettono alla cariosside di uscire dallo stato di quiescenza 
e di utilizzare  le sostanze di riserva accumulate  in precedenza (Weber et al., 2005).  Il corretto 
rapporto  tra  i due ormoni  antagonisti  (ABA/GAs) permette di  stabilire  la durata delle  fasi di 
riempimento e di germinazione che può alterarsi se la cariosside è deficitaria nella produzione di 
acido abscissico (White et al., 2000). 
La  biosintesi  dell’acido  abscissico  inizia  all’interno  dei  plastidi  in  cui  i  carotenoidi  vengono 
utilizzati  come  precursori.  A  seguito  di  una  serie  di  modificazioni  strutturali  dei  composti 
intermedi si ha la formazione di neoxantina che viene convertita a xantoxina dall’enzima NCED 
(epoxycaarotenoid  dioxygenase)  e  trasportato  nel  citosol. Questo  è  considerato  il  passaggio 
principale nella via biosintetica dell’acido abscissico ed è stato caratterizzato in mais attraverso 
lo studio del mutante vp14 e l’individuazione del gene ZmNCED (Tan et al., 1997). Nel citosol la 












di  induzione  degli  enzimi  proteolitici  rimane  ancora  poco  chiaro, ma  è  stato  stabilito  che  le 
gibberelline  incrementano  l’espressione  dei  fattori  di  trascrizione MYB  che  si  legano  al  sito 
promotore dei geni delle α‐amilasi e ne inducono l’espressione (Gubbler et al., 1995). 
 









nell’endosperma,  l’auxina  e  la  determinazione  delle  dimensioni  finali  delle  cellule  della 
cariosside.  Il mutante di mais mn1  (miniature 1), mutato a  livello del gene codificante per  la 
invertasi di parete Incw2, presenta ridotte dimensioni della cariosside. La riduzione dei livelli di 
concentrazione  di  glucosio  e  fruttosio  all’interno  dell’endosperma  causati  a  seguito  della 
mancata scissione del saccarosio, riduce la forza di richiamo dei nutrienti e la concentrazione di 
IAA. In uno studio condotto da Mishar et al. (2009), è stato dimostrato che il glucosio attiva la 




con  il contenuto di carboidrati e  le citochinine. Le citochinine, oltre a stimolare  l’attività della 
invertasi Incw2, attivano la ciclina D3. Inoltre la stessa invertasi di parete ed il glucosio, ricavato 
dalla scissione del saccarosio, regolano positivamente  la divisione cellulare agendo sull’attività 
delle  cicline D3 e D2. Nel mutante mn1  la  concentrazione delle  citochinine  si mostra essere 
maggiore  rispetto  al  wild‐type.  La  maggiore  concentrazione  dell’ormone  permette  di 





L’acido abscissico mostra una  stretta  relazione  con  la produzione dell’amido,  infatti  si ha un 
aumento della concentrazione dell’ormone durante la fase di riempimento della cariosside. Hu 
et al. (2012) hanno messo in evidenza la relazione tra il gene ZmSSI e l’acido abscissico attraverso 















del mutante de18 permette di approfondire  i meccanismi molecolari che  regolano  la crescita 
della cariosside in presenza/assenza di auxina. 










12 DAP  e  33%  a  16 DAP  (Bernardi  et  al.,  2012).  La  caratterizzazione  genetica  ha  portato  a 
























Forestan e Varotto  (2012) hanno evidenziato  che  il mutante mostra  la  sotto espressione del 
trasportatore dell’auxina ZmPin1 e  variazioni nella morfologia delle proteine di  trasporto del 




l’espressione  di  un  allele  in  base  alla  sua  origine  parentale.  Avviene  principalmente 
nell’endosperma, un tessuto triploide con un apporto genomico materno:paterno in un rapporto 
2:1.  I meccanismi che regolano  l’espressione degli alleli materni  (MEGs, Maternally Expressed 
Genes) e paterni (PEGs, Paternally Expressed Genes) sono stati compresi grazie a studi condotti 
su Arabidopsis e mais. Xin et al. (2013) hanno descritto la dinamica di imprinting nei primi stadi 

















Ontology  e  con  l’ausilio  del  software MapMan.  In  particolare  sono  state messe  in  evidenza 
differenze nelle vie metaboliche per la biosintesi dei carboidrati, delle proteine, del metabolismo 
degli ormoni.  Inoltre sono stati  individuati  i geni differenzialmente espressi coinvolti nel ciclo 
cellulare, nella regolazione dell’espressione genica e nei meccanismi epigenetici. 










7. MATERIALI E METODI 
                                                                                                                                                                             
7.1 Materiale vegetale 
 















La  fase  di  disidratazione  del  campione  è  avvenuta  a  4°C  immergendole  successivamente  in 
soluzioni di etanolo 85%, 95%, 100% per un’ora ciascuno (il passaggio  in etanolo 100% è stato 




Technovit  1700  pura  e  applicato  il  vuoto  per  30 minuti,  poi  lasciato  a  4°C  per  una  notte. 
Successivamente la resina con le cariossidi è stata versata all’interno di stampi in ceramica a cui 





di  ottenere  sezioni  di  12  µm.  Le  sezioni  sono  quindi  state  fissate  su  vetrino  per  analisi 
morfologiche.  Per  la  colorazione  si  è  utilizzata  la  soluzione  Coomassie  Brilliant  Blue  (0.1% 
Toluidine,  0.6%  acido  borico)  immergendo  i  vetrini  per  15 minuti  e  lavandoli  con  successivi 
passaggi  in  acqua distillata.  L’acquisizione delle  immagini  è  avvenuta  attraverso  l’utilizzo del 
microscopio ottico. 
 




biologiche.  L’endosperma  ancora  congelato  è  stato  isolato  dalla  cariosside  e  polverizzato.  I 
campioni  così ottenuti  (circa 2 grammi)  sono  stati  liofilizzati e 100 mg  sono  stati usati  come 
materiale di partenza per  le analisi. Per  la quantificazione dell’amido è stato utilizzato  il Total 
Starch Assay kit  (©Megazyme  International  Ireland 2011).  In una  falcon da 15 ml contente  il 
campione  sono  stati  aggiunti  5 ml  di  soluzione  di  etanolo  80%  ed  il miscuglio  è  stato  fatto 
incubare a 80‐85°C per 5 minuti. Dopo aver agitato sono stati aggiunti altri 5 ml di soluzione di 




100 mM, pH 5.0) e  incubati  in acqua a 100°C per 12 minuti (durante  il tempo di  incubazione  i 
campioni  sono  stati mescolati  ogni  4 minuti). Dopo  aver  raffreddato  il  campione,  sono  stati 


















  ΔA    = Assorbanza del campione contro quella del bianco 
  F    = 100 (µg di D‐Glucosio)/ assorbanza di 100 µg di glucosio 
  FV    = Volume finale di 100 ml 
0.1    = Volume del campione analizzato 
1/1000  = Conversione da µg a mg 





7.4 Estrazione e purificazione di RNA  
 
L’RNA è stato isolato da circa 10 cariossidi provenienti da 3 spighe diverse, a costituire tre repliche 
biologiche.  I  campioni  sono  stati  pestellati  con  azoto  liquido  e  mortaio  precedentemente 
sterilizzato e  raffreddato. Utilizzando una  falcon,  sono  stati aggiunti 8 ml di  soluzione Trifast 
(Euroclone) a 1 g di campione pestellato, mescolati e centrifugati a 12000 g per 10 minuti a 4°C. 
E’ stato raccolto il surnatante in una nuova falcon e lasciato a temperatura ambiente per 5‐10 
minuti.  Al  campione  sono  stati  aggiunti  1.6 ml  di  cloroformio, mischiato  con  vortex  per  15 
secondi, incubato per 5 minuti a temperatura ambiente e centrifugato a 12000 g per 15 minuti a 
4°C. E’ stata raccolta la fase acquosa in una nuova falcon e aggiunti 4 ml di isopropanolo freddo, 







Il  campione  è  stato  successivamente  centrifugato  per  eliminare  l’amido  in  eccesso,  ed  il 
surnatante è stato prelevato per le successive analisi di purificazione del RNA con il kit RNeasy 
Midi Kit (Qiagen) prevedendo la fase di incubazione con DNase I (Sigma) secondo il manuale di 
riferimento.  La  concentrazione del  trascritto è  stata  calcolata  attraverso  analisi  fluorimetrica 













Paired‐End  sequencing.  La  metodica  permette  di  sequenziare  entrambe  le  estremità  del 






allineate  sul  genoma di  riferimento di mais  versione 3  (RefGen  v3) utilizzando  il programma 
TopHat, mentre  la  quantificazione  dei  geni  (counting)  è  avvenuta  utilizzando  il  programma 
HTseq. Con l’utilizzo del pacchetto DEseq di R, sono stati ottenuti i geni differenzialmente espressi 



















I  DEGs  presi  in  considerazione  per  le  successive  analisi  di  Gene  Ontology  e  di  espressione 
presentano un Log2 Fold Change uguale o maggiore di |1| e una significatività minore di 0.05. 
 
7.6 Analisi delle GO (GENE ONTOLOGY) 
 
Il  concetto  di  Gene  Ontology  (GO)  è  nato  a  partire  dal  1998  allo  scopo  di  sviluppare  un 
vocabolario  che  possa  descrivere  in modo  univoco  le  funzioni  geniche  e  che  possa  essere 
utilizzato per tutte le specie di animali e vegetali. Inizialmente furono stati presi in considerazione 
solo  tre  database  di  organismi  modello  Drosophila,  Saccharomyces Genome  Database 
(SGD) e Mouse  Genome  Database  (MGD)  e  successivamente  ne  furono  incorporati  altri 
comprendendo  il  genoma  di  piante,  animali  e  microorganismi.  Le  Gene  Ontology  sono 
organizzate in tre macroclassi identificate come Biological process (BP), Molecular function (MF) 
e Cellular component (CC). La prima macroclasse racchiude le GO che descrivono le operazioni o 
complessi  biologici  nel  loro  insieme;  la  seconda  definisce  l’attività  biochimica  elementare  di 
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ciascun prodotto  genico, mentre  la  terza  indica  il  compartimento  cellulare  in  cui  il prodotto 
genico è attivo (The Gene Ontology Consortium, 2000). 
AgriGO  (http://bioinfo.cau.edu.cn/agriGO/)  permette  di  analizzare  l’arricchimento  delle  GO 
basandosi  su  differenti  database  di  specie  vegetali.  I DEGs  ottenuti  dai  confronti  sono  stati 
elaborati con l’analisi SEA (Singular Enrichment Analysis), un metodo che consiste nell’inserire la 
lista dei geni con il loro codice identificativo in modo tale che possa essere confrontata con un 
database  di  riferimento  (MaizeGDB)  e,  tramite  analisi  statistica,  si  possano  ottenere  le  GO 
significativamente arricchite con un p‐value inferiore a 0.05.  




grafico  con un  colore  che  varia da  giallo  a  rosso  in base  alla  crescente  significatività, dando 
informazioni riguardo i geni coinvolti per ciascuna GO e le interazioni che intercorrono tra queste. 
La  terza  parte  permette  di  visualizzare  i  risultati  attraverso  un  grafico  a  barre  che  può 



















Tabella  1:  Elenco  delle  35  categorie  con  relativo  numero  “Bin”,  utilizzate  da MapMan  per 
raggruppare i geni. 
 
BIN  Categoria  BIN  Categoria 







4  Glicolisi  21  Redox 
5  Fermentazione  22  Sintesi di poliamine 
6  Ciclo del gliossilato  23  Metabolismo dei nucleotidi 
7  Ciclo OPP  24  Biodegradazione xenobiotica 




10  Parete cellulare  27  RNA 
11  Metabolismo dei lipidi  28  DNA 
12  Assimilazione dell’azoto  29  Proteine 
13  Metabolismo degli aminoacidi  30  Attivazione del segnale 
14  Assimilazione dello zolfo  31  Cellula 
15  Metalli  33  Sviluppo 
16  Metabolismo secondario  34  Trasporto 



















(Figura  7).  A  8  DAP  l’endosperma  occupa  solo  una  piccola  porzione  dell’intera  cariosside 





del  pedicello. A  12 DAP  è  possibile  distinguere  l’embrione  in  fase  di  formazione  e  le  cellule 
dell’ESR che circondano la parte del sospensore. La parte interna dell’endosperma è formata da 
cellule di dimensioni maggiori deputate al deposito delle sostanze di riserva. Le immagini delle 





































8.2 Quantificazione dell’amido 
 
La quantificazione dell’amido è stata effettuata su tre repliche biologiche utilizzando endospermi 
di  B37  e  de18  a  12,  16  e  20  DAP.  Attraverso  un  saggio  colorimetrico  e  lettura  con 
spettrofotometro, è stato possibile valutare differenze di concentrazione del metabolita  tra  il 
wild‐type  ed  il mutante.  La  concentrazione  dell’amido  risulta  essere molto  bassa  negli  stadi 
precoci di  sviluppo, perché  la via di  sintesi  si attiva al  termine della  fase di differenziamento 
cellulare dell’endosperma. La sua concentrazione aumenta durante i tempi di sviluppo e viene 
















8.3 Identificazione dei geni differenzialmente espressi 
nell’endosperma  
 





















































Entro  ciascun  genotipo  e  tra  i  tempi di  sviluppo  sono  stati  ritrovati  i  seguenti DEGs:  in B37, 
passando da 8 DAP a 12 DAP si ha un aumento di espressione di 1548 DEGs, e una diminuzione 
di espressione di 1073 DEGs invece, nel mutante il confronto tra gli endospermi a 8 DAP con quelli 


























il metabolismo dei carboidrati.  I primi comprendono geni coinvolti  in eventi di  interazione tra 
DNA e proteine  interessati nella formazione di complessi macromolecolari come  i nucleosomi, 
assemblaggio e organizzazione della cromatina. La variazione del profilo di espressione di questi 
geni  è  alla  base  delle  differenze  strutturali  del DNA  e  della  diversa  accessibilità  alla  fase  di 
duplicazione e  trascrizione. Le GO della classe del metabolismo dei carboidrati comprendono 
geni  implicati  nel  catabolismo  del  glucosio,  in  particolar  modo  nella  glicolisi.  Questa  via 
metabolica, insieme a quella per la biosintesi dell’amido, è fondamentale per l’assimilazione del 
saccarosio e accumulo di energia. 
Nel  confronto  dei  DEGs  di  B37  fra  8  e  12  DAP,  si  evidenziano  le  GO  che  vengono 
significativamente sovra o sottoespresse durante lo sviluppo dell’endosperma. Fra i DEGs sotto 
espressi  si  evidenzia  la  significatività  di GO  delle macroclassi  Biological  process  e Molecular 






















Inaspettatamente,  nella  classe  del metabolismo  dei  carboidrati,  vi  è  la  classe  GO:0044262 
“Cellular carbohydrate metabolic process” che è presente anche nei DEGs sotto espressi dello 
stesso  confronto. Questo  risultato può essere  spiegato  tenendo  in  considerazione  che  le GO 
racchiudono  al  loro  interno  diversi  geni  coinvolti  in  differenti  processi  del metabolismo  dei 

























nella  formazione  di  composti  eterociclici,  nell’attività  enzimatica  di  trasferimento  dei  gruppi 
glicosidici  e  di  idrolisi  di  gruppi  fosfato,  e  di  formazioni  tra  nucleotidi  e  nucleosidi.  Queste 
osservazioni  indicano  in de18 una minore  replicazione del DNA  causata probabilmente dalla 















stoccato  nelle  cellule  interne  dell’endosperma  durante  lo  sviluppo.  A  conferma  di  queste 
osservazioni si hanno i risultati ottenuti nel confronto tra B37 e de18 a 12 DAP e che mostrano 
una maggiore espressione dei geni coinvolti nella produzione del materiale di riserva in de18.  






























cellulosa,  della  emicellulosa  e  delle  pectine.  Le  categorie  riguardanti  il  DNA  (6  DEGs  per  il 



































Dall’analisi  AgriGO  e  MapMan,  i  processi  metabolici  che  differenziano  lo  sviluppo 
dell’endosperma fra de18 e il wild‐type sono quelli riguardanti il metabolismo dei carboidrati, la 
sintesi delle proteine di riserva, il ciclo cellulare, il metabolismo ormonale e la risposta cellulare 
a  queste molecole,  gli  elementi  regolatori  che  coordinano  la  trascrizione  in modo  tessuto  e 
stadio‐specifico e che modellano la struttura della cromatina.  
 
8.3 I geni coinvolti nel metabolismo dei carboidrati 
 
Al  fine  di  interpretare  i  risultati  ottenuti  con  l’analisi  delle  Gene  Ontology,  si  è  analizzato 












a  8  DAP  vs  de18  a  12  DAP  e  B37  a  8  DAP  vs  B37  a  12  DAP.  I  bin  rappresentano:  bin  2, 











chiave  codificanti  per  l’invertasi  di  parete  Incw2;  la  saccarosio  sintasi  Sh1,  Sus1  e  Susy;  la 
saccarosio fosfatosintasi Sps; la ADP‐glucosio pirofosforilasi (AGPase) formata dalle due subunità 
Sh2 e Bt2 e le sintetasi dell’amido Wx1, Ae1, Su1.  







geni  codificano  per  questo  enzima  ma  solo  Sh1  sembra  essere  espresso  maggiormente 
nell’endosperma (Ren e Zhang, 2013; Chen et al., 2014a). L’UDP‐glucosio ottenuto subisce due 
destini:  va  a  riformare  il  saccarosio  grazie  all’enzima  saccarosio  fosfosintasi  Sps,  oppure  è 
convertito  in  glucosio‐1‐fosfato  e  poi  in  ADP‐glucosio  ad  opera  dell’enzima  ADP‐glucosio 
pirofosforilasi, formato da due subunità codificate dai geni Bt2 e Sh2 (Giroux and Hannah, 1994). 
L’ADP‐glucosio  viene  trasportato  all’interno  degli  amiloplasti  dove  trova  gli  enzimi  che 
concorrono alla formazione dell’amido: l’amilosio sintetasi codificato dal gene Wx1, che crea la 
struttura  lineare  dell’amilosio;  l’enzima  ramificante  codificato  dal  gene  Ae1,  e  l’enzima 




metabolizzato  attraverso  la  glicolisi mentre,  il  secondo  è  convertito  in  glucosio‐1‐fosfato  e 
successivamente  in  ADP‐glucosio  per  poi  entrare  negli  amiloplasti  e  produrre  amilosio  e 
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amilopectina.  Il  trasporto  degli  zuccheri  viene  effettuato  ad  opera  dei  prodotti  dei  geni 












mentre per  i geni  Sps,  Su1 e quelli di  trasporto  Sut non  si osservano  variazioni. A 12 DAP  si 
evidenzia una normale attività di espressione dei geni per la produzione di amido sia nel mutante 

















La  saccarosio  sintasi è presente anche a  livello dell’aleurone ed  il  suo prodotto UDP‐glucosio 
funge da substrato per la sintesi della parete cellulare (Wittich et al., 1998). La parete primaria è 
formata  da  polisaccaridi  (emicellulosa,  cellulosa  e  pectine),  enzimi  e  proteine  strutturali. 






























































nucleotidiche putative riconosciute da ABI4 si  individuano  in posizione  ‐428 e ‐689 per  il gene 
Sh2, ed  in posizione  ‐126 e  ‐226 per  il gene Bt2. Anche  il promotore del gene Wx1 mostra  la 
presenza  del  sito  di  riconoscimento  ABI4  a  ‐179  e  due  possibili  siti  di  riconoscimento  ARF 
posizionati a ‐42 ed a ‐27 (dato non mostrato). Per tutti i promotori analizzati, il sito CACCG risulta 



































geni delle  γ  zeine,  in particolare del gene codificante per  la  zeina 27 kD  (GRMZM2G138727), 




















































del  fattore  di  replicazione  E2F/DP,  mentre  RBR3  stimola  l’espressione  delle  elicasi 








pcna  (GRMZM2G030523),  mcm2  (GRMZM2G139894),  mcm6  (GRMZM2G021069)  e  mcm7 
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(GRMZM2G065205)  in B37 a 8 DAP  (verde  chiaro) e 12 DAP  (verde  scuro) e de18 a 8 DAP 
(azzurra) e 12 DAP (blu). 
 








8.5.2 Le cicline (cyc) e le chinasi (cdk, cicline-dependent kinase)  
 
E’ noto che  le cicline di  tipo A e B mostrano un rapido declino del  trascritto con  l’inizio della 
endoreduplicazione, mentre quelle di  tipo D  si mantengono  costanti nella  fase di mitosi e di 
endoreduplicazione (Dante et al., 2014b). Le cicline cycA1;1, cycA1;2, cycB1;3, cycB2;2 e cycB2;3 
svolgono un ruolo fondamentale durante la fase di mitosi stimolando il passaggio dalla fase G2 
alla M  e  la divisione  cellulare. Nello  specifico,  la  cycB2;2  favorisce  la proliferazione  cellulare 
organizzando  la struttura del citoscheletro nella fase di mitosi. Le cicline‐dipendent kinase cdk 
hanno la funzione di promuovere il ciclo cellulare formando un complesso con le cicline di tipo A 
e D.  In particolare  la cdkA;1  favorisce  la endoreduplicazione andando a  fosforilare  la  rbr1 ed 
inibendone l’azione (Sabelli et al. 2013). La chinasi cdkB1;1 invece diminuisce la sua espressione 
durante la fase di transizione dalla mitosi alla endoreduplicazione. 
















Figura  21.  Profilo  di  espressione  dei  geni  cycA1;1  (GRMZM2G017081),  cycA1;2 
(GRMZM2G007113),  cycB1;3  (GRMZM2G005619),  cycB2;2  (GRMZM2G138886),  cycB2;3 
(GRMZM2G06128),  cycD2;1  (GRMZM2G075117),  cdkA;1  (GRMZM2G008327),  cdkA;3 





8.6 Geni coinvolti nel metabolismo ormonale 
 
Analizzando  i dati di RNA  sequencing  con  il  software AgriGO non  sono  state evidenziate GO 
significativamente  arricchite per  le  classi  riguardanti  il metabolismo degli ormoni. Differenze 
sono  state  trovate  solo  analizzando  l’espressione  dei  geni  coinvolti  nella  biosintesi  o 
degradazione degli ormoni e in quelli implicati nella fase di trasduzione del segnale.  
Come atteso, i geni del metabolismo dell’auxina mostrano maggiori variazioni di espressione in 





transport)  che  distribuiscono  l’ormone  all’interno  dell’endosperma.  Sono  stati  presi  in 
considerazione  il  gene  ZmPIN1  che  viene  espresso  ad  alti  livelli  nel  BETL,  nella membrana 
cellulare  e  nel  ESR,  e  altri  PIN  specifici  per  l’endosperma  come  ZmPIN2,  ZmPIN5c,  ZmPIN8, 
ZmPIN10a e ZmPINY (Forestan et al., 2012).  In de18,  il gene ZmPIN1 mostra una riduzione del 
numero di  counting  sia  a  8  che  a  12 DAP  rispetto  al wild‐type, ma  la  variazione non  risulta 
significativa. I risultati ottenuti per gli altri PIN mostrano che sia nel mutante che nel wild‐type si 
ha  un  livello  di  trascritto  basso  per  i  geni  ZmPIN2,  ZmPIN5c,  ZmPIN8,  ZmPIN10a  e  un’alta 
espressione per il gene ZmPINY, ma non si evidenziano differenze significative tra i due genotipi. 














ha  un’espressione  decrescente  da  8  a  12  DAP, ma  in  de18  il  decremento  risulta maggiore 
raggiungendo a 12 DAP un Log2 Fold Change di ‐2.70 rispetto a B37. Il gene ZmCkx1, coinvolto 










al. del 2012).    In de18  la produzione di amido  inizia tardivamente rispetto a B37. La Figura 22 
mostra il profilo di espressione del gene Vp14 in de18 a 8 e 12 DAP.  L’espressione del gene nel 






repressione  a  8  ed  a  12  DAP  del  gene  GRMZM2G068808  codificante  per  la  cpps3  (copalyl 
diphosphate synthase3) nel mutante de18.   
 
8.7 Geni regolatori dell’espressione genica 
 
Si sono analizzate  le variazioni di espressione dei fattori di trascrizione e dei geni coinvolti nel 









le  fondamentali per  lo sviluppo e  l’accumulo di nutrienti e  le più rappresentate a  livello della 
cariosside. Le categorie che si  incontrano successivamente, ad eccezione della  famiglia genica 








Figura 23. Rappresentazione del numero di DEGs  identificati per  i  fattori di trascrizione.  (A) 
numero  totale di DEGs nel  confronto del  trascrittoma di de18 a 8 vs 12 DAP,  suddivisi per 

















MYB‐related  protein  1  (MRP‐1)  specifico  per  il  tessuto  BETL  (Gòmez  et  al.  nel  2009)  e 
fondamentale per  la  regolazione dei  geni BETL‐1, BETL‐2, BETL‐9, BETL‐10  (Basal  Endosperm 
Transfer Layer 1,2,9,10), Meg‐1 (Maternally Expressed Gene 1) e TCRR‐1 (Transfer Cell Response 
Regulator 1) coinvolti nella formazione di cellule specializzate per lo scambio dei nutrienti. A 12 






i  tempi di  cellularizzazione e  la proliferazione  all’interno dell’endosperma  (Kang et  al., 2008; 
Masiero et al., 2011). Confrontando de18 a 8 DAP confrontando il tempo di sviluppo 8 DAP vs a 
12 DAP è stato messo in evidenza la repressione di 9 MADS di tipo I. L’analisi a 8 DAP e 12 DAP 
evidenzia  che  l’espressione  dei  fattori  di  trascrizione  bZIP  non  varia  significativamente  tra  il 
mutante ed il wild‐type (Capitolo 8.4)  
E’  stata  osservata  la  variazione  di  espressione  delle  classi  dei  regolatori  coinvolti  nella 
determinazione della struttura della cromatina. Aumentano i DEGs repressi per il mutante de18 
passando  da  8  a  12  DAP.  In  Figura  23.B  sono  riportate  le  classi  dei  fattori  che  causano 
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modificazioni  della  cromatina  attraverso  l’acetilazione,  la  deacetilazione  e  la metilazione  dei 
residui  aminoacidici  degli  istoni  e  che mostrano  una  diminuzione  di  trascritto  nel mutante 




GO  nel  confronto  a  12  DAP  tra  il mutante  ed  il wild‐type  conferma  che  nella macroclasse 





Figura 24. Confronto  tra  il numero di counting  in B37 e de18 a 12 DAP del dei  sedici DEGs 
individuati  nelle  GO  “DNA‐packaging”,  “Chromatin  assembly”,  “Nucleosome  assembly”, 







codificanti per  l’istone H4, GRMZM2G119071 e GRMZM2G306258  codificanti per  la porzione 
istonica H2B, GRMZM2G355773 per  l’istone H3.  I  restanti DEGs  individuati  con AgriGO  sono 








9. DISCUSSIONE  
 








geni  coinvolti  nel meccanismo  di  repressione  della  risposta  all’auxina  invece  vengono  sotto 
regolati: il gene ZmIAA26 a 8 DAP mentre i geni ZmIAA5 e ZmIAA14 a 12 DAP. E’ possibile che la 
regolazione dei livelli di auxina non avvenga a livello trascrizionale, bensì post‐trascrizionale. Sulla 
base  di  queste  informazioni  i  risultati  ottenuti  attraverso  l’analisi  in  RNA  sequencing  hanno 
permesso  di  disegnare  un  quadro  generale  dei  meccanismi  fisiologici  regolati  dalla 
presenza/assenza dell’auxina e della loro variazione all’interno di de18. 
I  carboidrati  sono  nutrienti  essenziali  richiesti  dalla  cariosside  durante  lo  sviluppo  perché 
forniscono  energia  alle  cellule,  regolano  l’espressione  genica  e  attivano  segnali  cellulari 
attraverso la coordinazione con altre vie metaboliche come quella degli ormoni (Eveland et al., 
2011).  La  fonte  principale  di  zuccheri  viene  fornita  dal  tessuto  materno  all’endosperma 













permesso di evidenziare come  in de18  il metabolismo dei carboidrati venga compromesso.  In 





mutante mostra  la  sotto  espressione  della  invertasi  di  parete  Incw2  localizzata  nel  BETL  e 
deputata all’introduzione del saccarosio nell’endosperma. La scarsa attività dell’enzima invertasi 
causa  la  riduzione della concentrazione di glucosio e  fruttosio nell’endosperma, conseguenza 
riscontrata anche nel mutante miniature1  (mn1) deficitario nell’espressione delle  invertasi di 
parete  (Chourey  et  al.,  2012).  La  diminuzione  dei  monosaccaridi  nell’endosperma  ha 
ripercussioni sull’attività metabolica della glicolisi in de18. Tale considerazione viene confermata 
nel mutante a 12 DAP con l’aumento dei DEGs sotto espressi delle GO per la glicolisi. Inoltre con 
MapMan  si  osserva  l’aumento  dei  geni  sotto  espressi  per  la  classe  della  glicolisi  e  la  sotto 
espressione  dei  geni  codificanti  per  gli  enzimi  esochinasi  e  fruttochinasi  coinvolti  nella 
fosforilazione del glucosio e del fruttosio.  
L’amido,  polisaccaride  prodotto  all’interno  degli  amiloplasti  delle  cellule  amidacee 






invertasi di parete  incrementando  l’apporto di glucosio  (Le Clere et al., 2010), mentre  l’acido 
abscissico  favorisce  la  trascrizione  dei  geni  per  il metabolismo  dell’amido. Hu  et  al.,  (2012) 
riportano  che  l’accumulo del  trascritto del  gene  ZmSSI,  coinvolto nella biosintesi  dell’amido, 
viene favorito dall’apporto di acido abscissico. In questo lavoro, analisi delle sequenze consenso 
dei  siti  promotori  dei  geni  Bt2  e  Sh2,  subunità  geniche  che  formano  la  ADP‐glucosio 








numerosi  fattori  tra  cui  il  numero  di  cellule,  la  loro  grandezza  e  l’attività  metabolica.  Il 
meccanismo di  assimilazione di  carboidrati  viene  incrementato dalla presenza di  IAA  e delle 
citochinine che agiscono sulla invertasi di parete Incw2 e aumentano la produzione di glucosio, 
monosaccaride  fondamentale  che  agisce  positivamente  sulla  trascrizione  del  gene  ZmYuc1 
(Mishar et al. nel 2009). Ciò che si osserva in de18 è la sotto regolazione di questo meccanismo 
probabilmente in seguito alla mancanza di auxina e alla carenza di citochinine causata della sotto 
espressione  dell’enzima  ZmIPT2  coinvolto  nella  biosintesi.  La  bassa  concentrazione  dei  due 





Figura  25.  Meccanismo  di  approvvigionamento  di  nutrienti  e  accumulo  di  amido 
nell’endosperma di mais B37 (A) e de18 (B) a 12 DAP. In de18 l’attività della invertasi di parete 










glucosio  e  fruttosio  nell’endosperma  e  la  riduzione  dell’attività  metabolica  delle  cellule. 
L’eccessiva  concentrazione di  saccarosio a  livello del pedicello determina  il  trasporto passivo 









della  biosintesi  dell’acido  abscissico  che  portano  all’incremento  della  concentrazione 
dell’ormone e alla compensazione della carenza di auxina. 
Il  ruolo degli zuccheri non è  limitato alla produzione di materiale di  riserva ed energia per  le 
cellule. Studi condotti su cellule di tabacco e Arabodopsis (Hartig e Beck, 2005) e sul mutante 
mn1  di  mais  (Rijavec  et  al.,  2009)  mettono  in  evidenza  l’influenza  del  saccarosio  e  dei 




influenzano  la proliferazione  cellulare agendo  sulla  invertasi di parete e  sulle  cicline CycD2 e 
CycD3 coinvolte nel passaggio dalla fase G1 alla S. L’attività enzimatica della invertasi di parete a 












Inizialmente  non  tutte  le  cellule  sono  coinvolte  nella  endoreduplicazione,  quindi  si  ha  la 







Figura  27.  (A)  Modello  di  azione  dei  geni  RBR,  delle  elicasi  (MCM2,6,7),  del  fattore  di 




A  8  DAP  le  informazioni  rilevanti  riguardano  l’espressione  delle  cicline  che  vengono 
differenzialmente  trascritte  rispetto  al wild‐type.  La  loro  espressione  aumenta  nel mutante 











La  chinasi  cdkB1;1,  coinvolta  nella  fase  di  transizione  della  fase  di  mitosi  a  quella  di 
endoreduplicazione, è significativamente sotto regolata in de18. Quindi è possibile che la fase di 
transizione in de18 si concluda precocemente, rispetto a B37. L’ipotesi trova conferma nell’analisi 
delle GO  confrontando  il  trascrittoma di de18 a 8 e 12 DAP. Nel mutante  si osserva  la  sotto 
espressione dei geni coinvolti nella formazione dei nucleotidi e nella formazione del DNA. 
Ulteriori fattori che regolano il ciclo cellulare sono i carboidrati e gli ormoni. Come già osservato, 






























relazione  positiva  tra  il  contenuto  proteico  e  l’attività  di  endoreduplicazione  nel  mutante 
opaque2 (o2). L’aumento del livello di endoreduplicazione si ottiene dalla mancanza del fattore 
di trascrizione o2, della famiglia delle bZIP, e dalla riduzione del contenuto  in zeine.  In de18  il 
livello del trascritto del gene o2 risulta sotto espresso a 8 DAP, ma invariato rispetto al wild‐type 







ha  la  repressione  dei  geni  coinvolti  nei meccanismi  di  organizzazione  e  assemblaggio  della 
cromatina.  In  particolare  si  evidenzia  la  sotto  regolazione  di  geni  codificanti  per  subunità 
istoniche e quelli per le modificazioni della cromatina. L’acetilazione della cromatina, ad opera 
delle Histone Acetyltransferases (HATs), e la deacetilazione, ad opera delle Histone Deacetylases 



















al.,  (2014)  su  riso OsYUCCA11, omologo  ai  geni di Arabidopsis  e mais,  è  stato dimostrato  la 
conservazione del meccanismo di imprinting: l’espressione dell’allele paterno avviene attraverso 
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development  of maize  kernel  are  very  complex  and  not well  understood.  In  particular,  it  is 









clear  polymorphic  signal  between Wild  Type  and  the  rgf1 mutant were  used  to  genotype  a 
segregating F3 population.  
Expression analysis of key genes  involved  in  sucrose metabolism with qRT‐PCR was made on 
mutant and wild type whole seeds at early stages of development: 8, 12 and 16 DAP. Four genes 
involved  in the carbohydrate synthesis were studied at the transcript  level, namely:  invertase 
(Incw2) expressed  in basal endosperm  transfer  layer  (BETL)  and  involved  in  the  transport of 
sucrose inside kernel and cleavage it in glucose and fructose; sucrose synthase (Sus2) that is a 









Bernardi  J., Pancini S., Battaglia R., Marocco A., Auxin effects on maize  seed  transcriptome 
during  the  early  stages  of  endosperm  development,  In:  56th  Annual  Maize  Genetics 
Conference. p. 73, Pechino, 13 marzo‐16 dicembre 2014 
ABSTRACT.  In  angiosperms,  the  endosperm  is  the  primary  nourishing  tissue  that  provides 
nutrients for seed germination and in monocots it represents the main constituent of the seed. 
Cereal  seed,  and  in  particular maize  seed,  could  be  used  as  a model  to  study  endosperm 
development. To discover the genes involved in early seed development we performed a time 
course experiment of the transcriptome of the maize endosperm at 8, 12 and 16 DAP. Endosperm 



















Queste persone  le  ringrazio per  avermi  sostenuta e  incoraggiata nei momenti più difficili,  in 
particolare  in questi ultimi due anni. E’ nelle difficoltà che chi ti ama  lotta  insieme a te, senza 
lasciarti mai.  




























































































GRMZM5G800276 380.86 1.57 ‐7.92 0.031764777 down
GRMZM2G363530 44.84 0.22 ‐7.67 6.07615E‐08 down






GRMZM2G116704 115.23 0.91 ‐6.98 1.81339E‐32 down
GRMZM2G400382 23.11 0.22 ‐6.71 4.53382E‐11 down





GRMZM2G434753 20.23 0.22 ‐6.52 5.58163E‐08 down
GRMZM2G701784 95.81 1.12 ‐6.42 3.4103E‐13 down














GRMZM2G099637 58.11 0.91 ‐5.99 2.51462E‐08 down
GRMZM2G074615 13.84 0.23 ‐5.92 0.000306278 down
GRMZM2G076651 12.62 0.22 ‐5.84 0.001169843 down
GRMZM2G459115 107.12 2.01 ‐5.73 1.16589E‐28 down





GRMZM2G012550 11.35 0.23 ‐5.64 8.91355E‐05 down
AT5G08020.1RPA70‐kDa subunit 
B,LOC_Os03g63870.1expressed protein
GRMZM5G895796 9.98 0.22 ‐5.50 0.001553157 down
GRMZM2G057528 29.19 0.68 ‐5.43 0.000129714 down
GRMZM2G010095 63.18 1.57 ‐5.33 3.558E‐19 down
AT5G43230.1,LOC_Os12g13340.1expresse
d protein
GRMZM5G806695 8.77 0.23 ‐5.26 0.039356276 down
GRMZM5G804944 8.39 0.23 ‐5.20 0.024738096 down
GRMZM2G103728 8.30 0.23 ‐5.19 0.007664811 down




GRMZM5G897265 23.82 0.68 ‐5.14 2.53788E‐08 down
GRMZM2G161180 7.92 0.23 ‐5.12 0.039953148 down





GRMZM5G867267 23.11 0.68 ‐5.09 4.3478E‐07 down
DEGs di B37 rispetto de18 a 8 DAP; Log2 Fold Change≥|4|, α minore o uguale di 0.05
GRMZM5G832934 7.45 0.23 ‐5.03 0.033539532 down
GRMZM5G864512 800.95 25.64 ‐4.97 4.11123E‐33 down
GRMZM2G067191 25.21 0.89 ‐4.83 7.61801E‐06 down




GRMZM2G357608 17.03 0.68 ‐4.65 0.016864366 down
GRMZM2G590877 16.62 0.66 ‐4.65 2.72216E‐05 down




GRMZM2G157879 11.14 0.46 ‐4.61 0.001412912 down
GRMZM5G880720 10.81 0.46 ‐4.57 0.000573753 down
GRMZM2G515671 10.56 0.46 ‐4.53 0.015408453 down
GRMZM2G377539 314.89 13.72 ‐4.52 9.57079E‐42 down ,LOC_Os11g10670.1expressed protein




GRMZM2G423686 14.97 0.67 ‐4.49 0.003213337 down




GRMZM2G420448 47.71 2.25 ‐4.41 3.29296E‐18 down
GRMZM2G117291 22.81 1.14 ‐4.32 1.91607E‐05 down
GRMZM2G161726 13.12 0.68 ‐4.26 0.002208883 down
GRMZM2G362949 8.54 0.46 ‐4.23 0.002083821 down
,LOC_Os01g03660.3MYB family 
transcription factor, putative, expressed





GRMZM5G887750 11.77 0.68 ‐4.10 0.001057603 down ,LOC_Os12g39880.1expressed protein
AC217311.3_FG007 11.73 0.68 ‐4.10 0.00545895 down
GRMZM2G043513 11.43 0.68 ‐4.08 0.042846873 down








GRMZM2G175414 1.69 27.20 4.01 4.90469E‐11 up
GRMZM2G071468 5.16 85.86 4.06 9.16071E‐22 up ,LOC_Os03g62388.1expressed protein
GRMZM5G844315 1.78 30.65 4.11 0.004045001 up




GRMZM2G493312 1.75 32.45 4.21 4.64116E‐10 up
GRMZM2G154584 0.52 10.23 4.30 0.006603434 up
GRMZM2G372938 1.90 37.82 4.31 6.46678E‐13 up
GRMZM2G084259 0.80 17.32 4.44 1.77746E‐08 up




GRMZM5G889643 0.26 5.85 4.49 0.012306437 up













GRMZM2G170588 0.30 6.95 4.55 0.013401038 up ,
GRMZM2G539107 0.80 18.97 4.57 2.66639E‐07 up ,
GRMZM2G122234 1.10 26.36 4.58 1.66564E‐07 up ,
GRMZM2G024927 0.59 14.60 4.62 0.042846873 up ,
GRMZM2G350419 0.57 14.26 4.66 0.000180841 up ,
GRMZM2G052442 3.75 95.70 4.67 0.000316032 up ,LOC_Os09g12060.1expressed protein





GRMZM2G181419 1.78 49.00 4.78 0.001628368 up
GRMZM2G396483 2.50 69.14 4.79 0.001032053 up
GRMZM2G395534 0.83 22.93 4.79 1.87958E‐09 up
GRMZM2G443748 0.30 8.59 4.86 0.004833043 up
GRMZM2G078189 0.57 18.28 5.01 5.08214E‐07 up
GRMZM2G122291 0.30 9.99 5.07 0.0003313 up






GRMZM2G054501 0.30 10.10 5.09 0.008961209 up
GRMZM2G149386 0.27 9.67 5.17 0.000215871 up
GRMZM2G375110 1.39 50.92 5.19 1.51943E‐17 up
GRMZM2G180898 5.68 212.53 5.23 2.34271E‐10 up
GRMZM2G062036 0.53 19.89 5.23 0.005061948 up






GRMZM2G092619 0.27 11.25 5.38 0.000534291 up
GRMZM2G579382 8.30 353.27 5.41 2.02069E‐55 up
GRMZM2G539054 0.56 23.96 5.43 3.19559E‐08 up
GRMZM2G180901 0.26 11.22 5.43 0.000912318 up
GRMZM2G113537 0.86 37.16 5.43 1.62068E‐06 up
GRMZM2G097736 0.53 24.13 5.51 1.3648E‐10 up
AT3G51010.1,LOC_Os05g03540.1expresse
d protein
GRMZM2G357379 0.27 12.41 5.53 0.000110464 up
GRMZM2G169996 0.30 13.68 5.53 7.50573E‐08 up
GRMZM5G821482 0.82 38.42 5.55 4.43585E‐09 up
GRMZM2G579294 0.30 14.41 5.60 7.60413E‐05 up
GRMZM2G403021 0.30 14.88 5.65 4.40561E‐07 up
GRMZM2G102802 0.79 44.38 5.81 1.08238E‐08 up
AT5G43150.1,LOC_Os03g10860.1expresse
d protein












GRMZM2G360097 0.27 17.25 6.00 0.000930369 up ,





GRMZM2G009917 0.27 22.00 6.35 6.15097E‐06 up




GRMZM2G576804 0.56 54.36 6.61 3.02096E‐22 up
GRMZM5G851592 0.27 29.50 6.78 6.21247E‐08 up
GRMZM5G872700 0.27 29.83 6.79 0.002987911 up
GRMZM2G068176 0.53 63.35 6.90 1.70311E‐25 up
GRMZM2G165381 0.30 36.70 6.95 8.63563E‐10 up
GRMZM2G116731 0.27 35.35 7.04 2.74283E‐18 up
GRMZM2G332405 0.30 40.47 7.09 0.040754461 up










GRMZM2G172756 0.89 216.14 7.92 4.26284E‐20 up
GRMZM5G811002 0.26 91.68 8.46 3.51866E‐29 up
GRMZM2G024912 0.30 107.33 8.50 0.016447546 up
GRMZM2G001657 0.30 114.23 8.59 0.020050497 up
GRMZM2G068097 0.59 254.97 8.75 1.53029E‐56 up
AC195307.3_FG001 5.25 0.00 inf (‐) 0.023014303 down
AT5G08020.1RPA70‐kDa subunit 
B,LOC_Os01g73070.2expressed protein
AC197164.4_FG002 5.00 0.00 inf (‐) 0.027342874 down
AT5G08020.1RPA70‐kDa subunit 
B,LOC_Os03g63870.1expressed protein




AC217048.3_FG003 13.67 0.00 inf (‐) 1.87952E‐07 down
GRMZM2G007134 11.62 0.00 inf (‐) 4.08194E‐05 down
AT3G13980.1,LOC_Os03g07920.1expresse
d protein
GRMZM2G015354 8.49 0.00 inf (‐) 0.014751775 down
GRMZM2G035454 10.12 0.00 inf (‐) 0.00056738 down
GRMZM2G036954 11.24 0.00 inf (‐) 0.000224714 down
GRMZM2G039948 90.93 0.00 inf (‐) 3.63372E‐35 down














GRMZM2G049083 48.48 0.00 inf (‐) 1.35002E‐21 down
GRMZM2G064558 78.31 0.00 inf (‐) 2.56545E‐15 down
GRMZM2G071840 164.58 0.00 inf (‐) 1.85091E‐51 down
GRMZM2G082290 6.56 0.00 inf (‐) 0.034489028 down





GRMZM2G082729 7.99 0.00 inf (‐) 0.012336645 down ,
GRMZM2G086476 139.45 0.00 inf (‐) 2.41104E‐08 down ,
GRMZM2G094105 17.03 0.00 inf (‐) 7.78522E‐08 down




GRMZM2G098347 12.92 0.00 inf (‐) 3.61697E‐05 down
GRMZM2G099669 69.60 0.00 inf (‐) 6.43337E‐29 down




GRMZM2G109638 9.20 0.00 inf (‐) 0.000798842 down
GRMZM2G121992 6.63 0.00 inf (‐) 0.048039014 down
GRMZM2G123320 11.76 0.00 inf (‐) 7.37375E‐05 down





GRMZM2G138560 43.29 0.00 inf (‐) 9.62285E‐18 down









GRMZM2G154942 23.07 0.00 inf (‐) 1.16458E‐09 down
GRMZM2G164015 8.87 0.00 inf (‐) 0.001296515 down
GRMZM2G169277 11.71 0.00 inf (‐) 1.88047E‐05 down









GRMZM2G312386 8.66 0.00 inf (‐) 0.0230979 down
GRMZM2G330777 6.83 0.00 inf (‐) 0.033539532 down
GRMZM2G340965 8.31 0.00 inf (‐) 0.00100765 down
GRMZM2G396041 11.84 0.00 inf (‐) 2.03608E‐05 down
GRMZM2G418575 12.68 0.00 inf (‐) 6.09333E‐05 down
,LOC_Os01g56820.1AGAP000951‐PA, 
putative, expressed
GRMZM2G418605 33.61 0.00 inf (‐) 9.76763E‐14 down
GRMZM2G500957 7.26 0.00 inf (‐) 0.024207098 down
GRMZM2G509046 26.30 0.00 inf (‐) 5.33455E‐10 down
GRMZM2G513137 39.08 0.00 inf (‐) 7.16126E‐17 down
GRMZM2G527023 8.93 0.00 inf (‐) 0.007834169 down
GRMZM2G553292 15.94 0.00 inf (‐) 0.015546983 down
GRMZM2G578208 46.56 0.00 inf (‐) 1.8281E‐13 down
GRMZM2G701888 8.47 0.00 inf (‐) 0.001454319 down
GRMZM2G703783 6.92 0.00 inf (‐) 0.016029947 down
GRMZM5G807805 13.45 0.00 inf (‐) 2.23758E‐06 down
GRMZM5G815090 166.65 0.00 inf (‐) 6.89368E‐52 down
GRMZM5G820899 177.13 0.00 inf (‐) 5.54762E‐06 down
GRMZM5G825316 13.01 0.00 inf (‐) 7.10737E‐06 down
GRMZM5G841861 9.81 0.00 inf (‐) 0.001119284 down
GRMZM5G847330 10.45 0.00 inf (‐) 3.61697E‐05 down
GRMZM5G847979 14.41 0.00 inf (‐) 8.65116E‐05 down
GRMZM5G857968 10.65 0.00 inf (‐) 0.001117155 down
GRMZM5G858155 6.60 0.00 inf (‐) 0.00788773 down
GRMZM5G863600 25.86 0.00 inf (‐) 3.58475E‐11 down
GRMZM5G866482 13.63 0.00 inf (‐) 0.000151978 down
GRMZM5G871423 27.73 0.00 inf (‐) 7.11884E‐12 down
GRMZM5G878185 11.38 0.00 inf (‐) 7.77602E‐05 down
GRMZM5G892408 5.96 0.00 inf (‐) 0.010719046 down
GRMZM5G892567 21.81 0.00 inf (‐) 1.38026E‐05 down
AC191135.3_FG001 0.00 7.91 Inf (+) 0.001773219 up
AC203971.3_FG005 0.00 30.26 Inf (+) 1.15025E‐17 up
AC209172.3_FG005 0.00 7.91 Inf (+) 0.020626593 up









GRMZM2G016931 0.00 6.75 Inf (+) 0.001914658 up




GRMZM2G026364 0.00 35.06 Inf (+) 0.012689638 up





GRMZM2G037555 0.00 10.10 Inf (+) 0.000373206 up





GRMZM2G040268 0.00 6.36 Inf (+) 0.00251966 up ,LOC_Os10g21860.1expressed protein






GRMZM2G049966 0.00 9.74 Inf (+) 0.000358766 up




GRMZM2G056970 0.00 13.23 Inf (+) 0.000879131 up
GRMZM2G058647 0.00 11.54 Inf (+) 0.004058716 up
GRMZM2G061791 0.00 8.50 Inf (+) 0.019182081 up
GRMZM2G062050 0.00 8.34 Inf (+) 0.003520668 up
GRMZM2G064818 0.00 10.63 Inf (+) 0.002780608 up
AT5G50335.1,LOC_Os12g14220.1expresse
d protein





GRMZM2G071910 0.00 11.22 Inf (+) 0.000329538 up
GRMZM2G078233 0.00 9.00 Inf (+) 0.00075861 up
GRMZM2G092685 0.00 33.08 Inf (+) 5.74342E‐11 up
GRMZM2G094003 0.00 16.09 Inf (+) 4.62298E‐10 up
GRMZM2G100240 0.00 24.78 Inf (+) 8.24173E‐08 up
GRMZM2G104772 0.00 38.96 Inf (+) 7.83381E‐15 up
GRMZM2G109485 0.00 5.25 Inf (+) 0.019693046 up
GRMZM2G110403 0.00 5.20 Inf (+) 0.029884441 up
GRMZM2G123390 0.00 161.66 Inf (+) 8.51815E‐39 up
GRMZM2G126220 0.00 112.45 Inf (+) 6.33136E‐05 up
GRMZM2G129597 0.00 3.42 Inf (+) 0.042488513 up
GRMZM2G131766 0.00 14.00 Inf (+) 0.001428585 up
GRMZM2G149236 0.00 28.44 Inf (+) 2.29311E‐16 up
GRMZM2G151113 0.00 18.24 Inf (+) 0.042737899 up
GRMZM2G157078 0.00 11.05 Inf (+) 0.000131801 up
GRMZM2G157448 0.00 9.66 Inf (+) 0.012689638 up
AT3G08780.2,LOC_Os07g35600.1expresse
d protein
GRMZM2G159739 0.00 5.17 Inf (+) 0.036101184 up
GRMZM2G167308 0.00 35.61 Inf (+) 1.07624E‐17 up
GRMZM2G167552 0.00 7.41 Inf (+) 0.018155418 up
GRMZM2G169919 0.00 10.26 Inf (+) 0.000284641 up
GRMZM2G173049 0.00 50.41 Inf (+) 6.91465E‐17 up




GRMZM2G180408 0.00 52.81 Inf (+) 1.53124E‐19 up








GRMZM2G308477 0.00 76.53 Inf (+) 9.52838E‐31 up
GRMZM2G317455 0.00 44.22 Inf (+) 2.38702E‐15 up
GRMZM2G339162 0.00 21.81 Inf (+) 8.52426E‐09 up
GRMZM2G339180 0.00 11.48 Inf (+) 0.000236881 up
GRMZM2G359438 0.00 25.86 Inf (+) 5.02031E‐11 up
GRMZM2G360501 0.00 71.99 Inf (+) 2.89305E‐25 up
GRMZM2G369071 0.00 10.80 Inf (+) 0.010530345 up




GRMZM2G387199 0.00 3.19 Inf (+) 0.049798792 up
GRMZM2G392716 0.00 34.63 Inf (+) 1.45935E‐16 up
GRMZM2G396171 0.00 11.28 Inf (+) 4.96011E‐06 up




GRMZM2G425583 0.00 10.40 Inf (+) 0.000307043 up
GRMZM2G425594 0.00 6.35 Inf (+) 0.01742867 up
GRMZM2G436739 0.00 14.62 Inf (+) 0.007673136 up




GRMZM2G473172 0.00 13.00 Inf (+) 2.32388E‐07 up









GRMZM2G482741 0.00 5.19 Inf (+) 0.009554124 up
GRMZM2G486566 0.00 47.21 Inf (+) 6.07029E‐23 up
GRMZM2G487933 0.00 7.23 Inf (+) 0.003535486 up
GRMZM2G514583 0.00 7.63 Inf (+) 0.004111929 up
GRMZM2G528146 0.00 5.82 Inf (+) 0.010054841 up
GRMZM2G539835 0.00 12.83 Inf (+) 2.78248E‐05 up
GRMZM2G543060 0.00 6.31 Inf (+) 0.025821301 up
GRMZM2G544469 0.00 27.88 Inf (+) 3.06457E‐14 up
GRMZM2G570674 0.00 10.13 Inf (+) 2.45986E‐05 up
GRMZM2G591165 0.00 27.06 Inf (+) 4.80737E‐06 up
GRMZM2G700063 0.00 32.54 Inf (+) 6.18455E‐16 up
GRMZM5G802174 0.00 10.29 Inf (+) 1.44189E‐06 up
GRMZM5G807957 0.00 19.63 Inf (+) 6.00214E‐10 up
GRMZM5G810350 0.00 26.02 Inf (+) 3.38892E‐09 up
GRMZM5G811268 0.00 17.65 Inf (+) 1.54374E‐10 up
GRMZM5G823248 0.00 17.86 Inf (+) 1.31596E‐06 up
GRMZM5G828633 0.00 6.53 Inf (+) 0.003928484 up
GRMZM5G832710 0.00 39.74 Inf (+) 1.19275E‐18 up
GRMZM5G846451 0.00 41.04 Inf (+) 4.68616E‐05 up
GRMZM5G866131 0.00 6.77 Inf (+) 0.043928728 up





GRMZM5G874384 0.00 15.47 Inf (+) 7.82856E‐07 up














GRMZM2G459115 153.34 0.64 ‐7.91 8.08E‐35 down
GRMZM5G826666 121.23 0.64 ‐7.57 6.35E‐17 down
GRMZM2G099637 50.75 0.35 ‐7.19 1.71E‐08 down
GRMZM2G175207 143.98 1.04 ‐7.11 9.75E‐11 down
GRMZM2G064910 37.87 0.29 ‐7.04 6.40E‐08 down













GRMZM2G046679 593.15 7.19 ‐6.37 3.21E‐25 down
AT2G29560.1cytosolic 
enolase,LOC_Os03g15950.1enolase





GRMZM5G864512 801.68 11.74 ‐6.09 3.08E‐41 down
GRMZM2G377539 312.13 4.64 ‐6.07 5.67E‐52 down ,LOC_Os11g10670.1expressed protein
GRMZM2G175165 242.48 3.88 ‐5.97 6.29E‐11 down
,ChrUn.fgenesh.mRNA.41hypothetical 
protein




GRMZM2G112792 38.35 0.63 ‐5.92 0.034247776 down
AT2G46750.1D‐arabinono‐1,4‐lactone 
oxidase family proteinLOC_Os08g02230.1









GRMZM2G153985 13.73 0.29 ‐5.57 0.000293722 down














GRMZM2G133382 354.00 8.32 ‐5.41 4.03E‐10 down
DEGs B37 rispetto de18 a 12 DAP; Log2 Fold Change≥|4|, α minore o uguale di 0.05
AC206634.3_FG004 37.67 0.92 ‐5.35 1.61E‐11 down
AT5G47200.1RAB GTPase homolog 
1A,LOC_Os01g08450.1ras‐related protein
GRMZM2G127072 36.20 0.98 ‐5.21 3.78E‐07 down
AT4G38400.1expansin‐like 
A2,LOC_Os03g04020.1expansin precursor





AC194298.3_FG005 58.75 1.62 ‐5.18 0.014532814 down
GRMZM5G898364 35.74 0.99 ‐5.18 7.00E‐09 down





GRMZM2G149899 90.27 2.54 ‐5.15 0.005284935 down










GRMZM5G869563 21.14 0.63 ‐5.06 2.54E‐05 down
GRMZM2G126096 11.50 0.35 ‐5.04 0.0006323 down ,LOC_Os02g14500.1expressed protein










AC209356.4_FG001 29.51 0.93 ‐4.99 0.000176016 down
GRMZM2G434753 22.14 0.70 ‐4.99 2.80E‐06 down
GRMZM2G177984 9.04 0.29 ‐4.97 0.003356998 down
AC205006.3_FG010 9.03 0.29 ‐4.97 0.01102055 down



















GRMZM2G346636 9.65 0.35 ‐4.78 0.006556223 down
GRMZM2G097929 46.02 1.68 ‐4.78 5.99E‐12 down
AT4G15900.1pleiotropic regulatory locus 
1,LOC_Os03g21990.1WD domain





GRMZM2G005006 7.69 0.29 ‐4.74 0.013807782 down
GRMZM5G887468 8.96 0.35 ‐4.69 0.003006717 down











GRMZM2G103728 8.95 0.35 ‐4.68 0.010342109 down
GRMZM2G382344 32.34 1.27 ‐4.67 1.16E‐08 down




GRMZM2G010095 54.76 2.26 ‐4.60 1.05E‐13 down
AT5G43230.1,LOC_Os12g13340.1expresse
d protein
GRMZM2G353652 6.83 0.29 ‐4.57 0.031982842 down









GRMZM2G500099 6.80 0.29 ‐4.56 0.044519134 down
GRMZM2G069698 125.10 5.38 ‐4.54 0.00032085 down













GRMZM2G057546 7.72 0.35 ‐4.46 0.02390604 down
GRMZM2G072557 7.55 0.35 ‐4.44 0.010323275 down
GRMZM2G405519 41.31 1.91 ‐4.44 0.038443202 down




GRMZM2G007134 13.67 0.64 ‐4.42 0.001607069 down
AT3G13980.1,LOC_Os03g07920.1expresse
d protein
GRMZM2G035454 7.47 0.35 ‐4.41 0.025672462 down









GRMZM2G100313 11.96 0.58 ‐4.37 0.004600725 down ,LOC_Os08g34510.1expressed protein




GRMZM2G083915 12.84 0.63 ‐4.34 0.001071664 down
GRMZM2G387603 26.77 1.34 ‐4.33 0.00012602 down ,LOC_Os05g46420.1expressed protein















GRMZM2G057713 34.22 1.85 ‐4.21 0.009260493 down
GRMZM5G867267 15.80 0.86 ‐4.19 0.000291601 down
GRMZM5G801624 18.95 1.04 ‐4.19 0.001159899 down








GRMZM2G101584 86.91 4.81 ‐4.18 0.005477953 down
AT2G02100.1low‐molecular‐weight 
cysteine‐rich 69,





GRMZM5G815477 124.99 7.06 ‐4.15 0.000889463 down


















GRMZM2G063897 32.61 1.97 ‐4.05 8.66E‐08 down
AT2G28250.1Protein kinase superfamily 
protein,LOC_Os02g02040.4protein kinase
GRMZM2G300672 27.27 1.68 ‐4.02 0.000121608 down
AT1G52950.1Nucleic acid‐binding, OB‐fold‐
like proteinLOC_Os01g73070.2
GRMZM2G311290 16.95 1.04 ‐4.02 0.036150303 down
GRMZM2G133731 15.86 0.99 ‐4.01 8.92E‐05 down
GRMZM2G147014 88.91 5.56 ‐4.00 9.99E‐06 down
AT1G20440.1cold‐regulated 
47,LOC_Os02g44870.1dehydrin
GRMZM2G451224 1.53 24.48 4.00 1.81E‐07 up
AT1G52230.1photosystem I subunit 
H2,LOC_Os05g48630.2expressed protein
GRMZM5G869997 1.21 19.74 4.03 8.06E‐06 up
GRMZM2G020277 2.17 35.40 4.03 2.00E‐10 up






GRMZM2G056799 2.18 35.84 4.04 1.34E‐08 up
GRMZM2G178176 1.23 20.35 4.05 6.53E‐05 up


















GRMZM2G079034 1.25 21.08 4.07 0.025702148 up
AT2G46630.1,LOC_Os01g01680.1expresse
d protein




GRMZM2G018193 0.62 10.57 4.10 0.006727018 up
GRMZM2G125023 3.08 53.47 4.12 1.68E‐07 up
AT5G47450.1tonoplast intrinsic protein 
2,3LOC_Os02g44080.1
GRMZM2G141320 42.21 738.26 4.13 1.03E‐08 up
AT2G11810.1monogalactosyldiacylglycerol 
synthase type C,LOC_Os08g20420.1MGD2
GRMZM2G137108 1.53 28.11 4.20 9.10E‐05 up
AT5G37820.1NOD26‐like intrinsic protein 
4,2LOC_Os06g12310.1




GRMZM2G434935 0.32 5.98 4.23 0.043302485 up
AT2G24550.1,LOC_Os09g32330.1expresse
d protein









GRMZM2G048782 5.50 106.84 4.28 5.32E‐10 up
GRMZM2G379217 0.64 12.45 4.29 0.000671864 up




GRMZM2G357379 0.64 12.66 4.32 0.000445158 up






AF546187.1_FG009 31.83 650.39 4.35 1.68E‐15 up
AT4G02550.3,LOC_Os03g53590.1expresse
d protein
GRMZM2G415208 0.93 19.85 4.41 0.007164455 up










AC199900.4_FG001 0.30 6.61 4.47 0.039342544 up
GRMZM2G555917 0.30 6.72 4.49 0.029557859 up








GRMZM2G396878 0.93 22.02 4.56 2.09E‐06 up









GRMZM2G368985 0.95 22.78 4.58 3.02E‐06 up
GRMZM2G043071 0.32 7.66 4.59 0.016051961 up
GRMZM2G420001 0.93 22.70 4.60 1.11E‐05 up
GRMZM2G086179 3.07 75.12 4.61 0.001557874 up
GRMZM2G071468 5.65 138.87 4.62 4.59E‐29 up ,LOC_Os03g62388.1expressed protein
AC208724.3_FG001 0.61 15.12 4.62 0.00536536 up
GRMZM2G112377 0.95 23.44 4.62 0.00144616 up
AT3G54700.1phosphate transporter 
1,7LOC_Os08g45000.1
GRMZM2G095314 2.44 61.76 4.66 5.44E‐14 up
GRMZM2G175428 0.30 7.55 4.66 0.016769128 up
GRMZM2G140041 1.55 40.13 4.70 0.00095117 up ,LOC_Os09g20400.1expressed protein




AC193592.3_FG006 0.32 8.40 4.73 0.048330848 up
GRMZM5G832939 5.88 156.80 4.74 3.70E‐18 up
AT5G20790.1,LOC_Os09g26670.1expresse
d protein




GRMZM2G073134 0.95 25.53 4.74 2.19E‐08 up
GRMZM5G865943 0.30 7.99 4.75 0.004050822 up
AT4G35790.2phospholipase D 
delta,LOC_Os09g37100.1phospholipase D
GRMZM2G124797 4.35 117.13 4.75 3.27E‐19 up
GRMZM2G372938 3.48 93.98 4.76 2.40E‐20 up
GRMZM5G815584 10.03 272.39 4.76 6.31E‐06 up
GRMZM2G478779 6.87 186.77 4.77 3.23E‐35 up
AT3G12110.1actin‐
11,LOC_Os03g50885.1actin
GRMZM2G086932 0.93 25.87 4.79 1.32E‐08 up








GRMZM2G443748 0.32 9.07 4.84 0.002585494 up
GRMZM5G828311 0.30 8.87 4.90 0.004392076 up
GRMZM5G855743 0.32 9.99 4.98 0.000504374 up
GRMZM2G054591 1.87 61.53 5.04 0.019623495 up
,LOC_Os04g45600.1NDH‐M H 
PLASTOQUINONE DEHY
GRMZM2G422539 0.32 10.47 5.05 0.00044808 up
AT4G01320.1Peptidase family M48 family 
protein,LOC_Os02g45650.1peptidase
GRMZM2G170554 0.32 10.66 5.07 0.024201768 up




GRMZM2G122234 0.30 10.43 5.13 0.000196721 up
GRMZM2G137821 0.32 11.96 5.24 0.016708684 up





GRMZM2G054550 1.89 72.81 5.27 0.004849637 up
GRMZM2G340762 0.32 12.30 5.28 0.000165381 up AT3G55730.1myb domain protein 109,





GRMZM5G830151 1.55 63.20 5.35 1.52E‐19 up




GRMZM2G420648 0.32 13.31 5.39 0.013052802 up
GRMZM2G049979 0.32 13.37 5.39 4.26E‐05 up
GRMZM2G130715 3.46 145.63 5.40 1.95E‐33 up
GRMZM2G339162 0.32 13.43 5.40 3.40E‐05 up
GRMZM2G052825 0.61 26.43 5.43 1.07E‐08 up
AT3G26300.1cytochrome P450, family 71 
subfamily B
GRMZM2G165381 0.91 39.91 5.45 2.69E‐08 up






GRMZM5G897550 0.95 43.77 5.52 1.77E‐08 up




GRMZM2G375110 1.25 59.01 5.56 1.19E‐18 up










GRMZM2G180898 3.40 165.33 5.60 8.56E‐11 up
GRMZM2G396171 0.32 16.10 5.67 2.59E‐06 up
GRMZM2G097736 0.61 32.00 5.70 8.08E‐12 up
AT3G51010.1,LOC_Os05g03540.1expresse
d protein




AC195333.3_FG002 0.32 16.65 5.71 0.039121312 up
GRMZM2G403021 0.62 33.47 5.76 4.30E‐11 up
GRMZM2G369071 0.30 17.30 5.86 0.004392076 up
GRMZM2G424155 0.30 18.62 5.97 0.014634029 up




GRMZM2G535393 0.95 63.46 6.06 7.08E‐12 up










GRMZM2G511822 0.63 45.85 6.18 6.64E‐18 up
AC195059.3_FG003 0.30 21.63 6.18 7.50E‐08 up




GRMZM2G049915 0.63 46.77 6.20 3.48E‐15 up
GRMZM5G811002 0.63 52.22 6.36 1.13E‐18 up









GRMZM2G128354 0.60 53.10 6.48 5.37E‐13 up
GRMZM2G050561 0.62 58.68 6.57 0.000179207 up
AT4G37680.1heptahelical protein 
4,LOC_Os12g32640.1haemolysin‐III
GRMZM2G113011 0.93 95.54 6.68 1.51E‐05 up
GRMZM2G084259 0.61 64.71 6.72 1.39E‐23 up
GRMZM2G052442 0.63 69.38 6.77 3.03E‐06 up ,LOC_Os09g12060.1expressed protein




GRMZM2G079528 0.60 76.82 7.01 2.47E‐06 up
GRMZM2G457685 0.91 117.92 7.01 1.95E‐33 up
GRMZM2G395534 0.32 42.36 7.06 8.71E‐16 up
GRMZM2G493312 0.32 42.55 7.07 1.87E‐15 up
GRMZM5G872700 0.32 44.74 7.14 0.00044808 up
GRMZM2G009917 0.32 45.32 7.15 1.62E‐08 up
GRMZM5G802174 0.30 43.13 7.18 1.62E‐15 up




GRMZM2G396483 0.61 109.06 7.47 1.21E‐06 up




AC203971.3_FG005 0.32 60.87 7.58 8.33E‐24 up
GRMZM2G068176 0.32 66.69 7.72 1.27E‐25 up
GRMZM2G308477 0.32 71.11 7.81 5.17E‐26 up




GRMZM2G172756 0.32 81.48 8.00 8.66E‐15 up




GRMZM2G175414 0.32 91.64 8.17 6.18E‐31 up
GRMZM2G068097 0.32 306.64 9.92 5.20E‐60 up
GRMZM2G579382 0.32 476.80 10.55 1.95E‐82 up




GRMZM2G123390 0.00 105.70 Inf (+) 7.61E‐31 up
GRMZM2G387199 0.00 97.18 Inf (+) 1.84E‐30 up
GRMZM2G116731 0.00 75.45 Inf (+) 5.97E‐29 up
GRMZM2G576804 0.00 70.12 Inf (+) 9.03E‐27 up
GRMZM2G149236 0.00 70.62 Inf (+) 1.02E‐26 up
GRMZM2G486566 0.00 63.74 Inf (+) 1.46E‐25 up
GRMZM2G360501 0.00 70.69 Inf (+) 2.58E‐23 up
GRMZM2G700063 0.00 62.36 Inf (+) 1.15E‐21 up
GRMZM2G129597 0.00 67.21 Inf (+) 8.90E‐21 up





GRMZM5G832710 0.00 49.24 Inf (+) 1.00E‐19 up
GRMZM5G811268 0.00 48.97 Inf (+) 2.13E‐19 up
GRMZM2G167308 0.00 45.48 Inf (+) 4.94E‐19 up
GRMZM2G473172 0.00 62.67 Inf (+) 1.05E‐18 up
GRMZM2G094003 0.00 43.36 Inf (+) 1.33E‐18 up
GRMZM2G544469 0.00 46.66 Inf (+) 3.55E‐18 up
GRMZM2G317455 0.00 63.86 Inf (+) 2.53E‐17 up
GRMZM5G837789 0.00 47.69 Inf (+) 3.72E‐17 up
GRMZM2G359637 0.00 41.82 Inf (+) 8.38E‐17 up
GRMZM2G040268 0.00 90.25 Inf (+) 1.62E‐15 up ,LOC_Os10g21860.1expressed protein
GRMZM2G104772 0.00 43.32 Inf (+) 1.29E‐14 up




GRMZM2G392716 0.00 32.01 Inf (+) 1.79E‐14 up
GRMZM2G173049 0.00 38.00 Inf (+) 5.44E‐14 up
GRMZM2G180408 0.00 28.12 Inf (+) 1.99E‐12 up
GRMZM2G539107 0.00 26.26 Inf (+) 1.40E‐11 up





GRMZM5G807957 0.00 26.52 Inf (+) 2.95E‐11 up
GRMZM2G092685 0.00 32.36 Inf (+) 3.13E‐10 up
GRMZM2G149386 0.00 25.22 Inf (+) 7.42E‐10 up
GRMZM2G181354 0.00 23.29 Inf (+) 7.80E‐10 up
AT2G19580.1tetraspanin2,LOC_Os06g3751
0.1tetraspanin family protein
GRMZM2G350419 0.00 35.29 Inf (+) 8.73E‐10 up
GRMZM5G823248 0.00 38.06 Inf (+) 9.88E‐10 up
GRMZM2G367270 0.00 34.21 Inf (+) 2.05E‐09 up
GRMZM2G078189 0.00 21.57 Inf (+) 2.59E‐09 up
GRMZM2G359438 0.00 21.54 Inf (+) 2.89E‐09 up
GRMZM2G113537 0.00 42.44 Inf (+) 4.26E‐09 up
GRMZM5G810350 0.00 26.05 Inf (+) 8.57E‐09 up




GRMZM2G539054 0.00 20.63 Inf (+) 1.08E‐08 up
GRMZM2G169919 0.00 35.23 Inf (+) 1.14E‐08 up
GRMZM5G889643 0.00 20.76 Inf (+) 1.15E‐08 up
GRMZM2G534663 0.00 23.30 Inf (+) 1.67E‐08 up










GRMZM2G380152 0.00 24.97 Inf (+) 6.11E‐08 up
AT3G04770.240s ribosomal protein SA 
B,LOC_Os03g08440.1ribosomal protein S2
GRMZM2G056970 0.00 62.18 Inf (+) 1.10E‐07 up
GRMZM2G102802 0.00 22.79 Inf (+) 1.37E‐07 up
AT5G43150.1,LOC_Os03g10860.1expresse
d protein
GRMZM2G449954 0.00 17.81 Inf (+) 1.55E‐07 up
GRMZM5G851592 0.00 21.63 Inf (+) 3.07E‐07 up
GRMZM2G570674 0.00 16.18 Inf (+) 3.70E‐07 up
GRMZM2G109485 0.00 20.44 Inf (+) 3.19E‐06 up
GRMZM2G155956 0.00 17.05 Inf (+) 4.10E‐06 up
GRMZM2G425583 0.00 19.96 Inf (+) 4.17E‐06 up
GRMZM2G126220 0.00 208.09 Inf (+) 5.83E‐06 up
GRMZM5G834952 0.00 17.66 Inf (+) 7.03E‐06 up
GRMZM2G540655 0.00 27.43 Inf (+) 9.12E‐06 up
GRMZM2G380251 0.00 14.21 Inf (+) 1.22E‐05 up
GRMZM2G049966 0.00 15.99 Inf (+) 1.63E‐05 up
GRMZM2G131766 0.00 33.85 Inf (+) 1.91E‐05 up
GRMZM2G312700 0.00 10.60 Inf (+) 2.38E‐05 up
GRMZM2G342461 0.00 12.46 Inf (+) 4.06E‐05 up
GRMZM2G550417 0.00 13.31 Inf (+) 5.06E‐05 up
GRMZM5G874384 0.00 9.76 Inf (+) 6.40E‐05 up
GRMZM2G024927 0.00 36.69 Inf (+) 9.11E‐05 up
GRMZM2G016931 0.00 10.31 Inf (+) 0.000106548 up





GRMZM2G092619 0.00 11.04 Inf (+) 0.000115493 up





GRMZM2G591165 0.00 16.46 Inf (+) 0.000128732 up
GRMZM2G425594 0.00 16.30 Inf (+) 0.000148493 up
GRMZM2G122291 0.00 8.98 Inf (+) 0.000150552 up
AC229986.1_FG005 0.00 12.24 Inf (+) 0.00015771 up
GRMZM2G043976 0.00 88.48 Inf (+) 0.00019549 up
GRMZM2G153445 0.00 15.65 Inf (+) 0.000201025 up
GRMZM2G153386 0.00 15.31 Inf (+) 0.00024954 up
GRMZM2G514583 0.00 11.28 Inf (+) 0.000349294 up
GRMZM2G038825 0.00 13.90 Inf (+) 0.000355976 up
GRMZM2G539835 0.00 9.44 Inf (+) 0.00036792 up




GRMZM2G053882 0.00 13.00 Inf (+) 0.000436068 up
AT5G22000.1RING‐H2 group 
F2A,LOC_Os03g57500.1zinc finger
GRMZM5G847449 0.00 19.35 Inf (+) 0.000438489 up
GRMZM2G050764 0.00 8.51 Inf (+) 0.00053145 up
GRMZM2G100177 0.00 12.18 Inf (+) 0.000604777 up
GRMZM2G482741 0.00 8.53 Inf (+) 0.000610249 up
GRMZM2G175738 0.00 10.78 Inf (+) 0.000615816 up
GRMZM2G170588 0.00 8.99 Inf (+) 0.000634996 up
GRMZM2G071910 0.00 10.21 Inf (+) 0.00064808 up
GRMZM2G181419 0.00 15.98 Inf (+) 0.000810382 up
GRMZM2G157078 0.00 8.34 Inf (+) 0.000918453 up
GRMZM5G844315 0.00 12.21 Inf (+) 0.000976334 up
GRMZM2G528146 0.00 9.06 Inf (+) 0.000983092 up
GRMZM2G026364 0.00 82.34 Inf (+) 0.001156763 up
GRMZM2G562383 0.00 9.38 Inf (+) 0.001182563 up
GRMZM5G880317 0.00 7.30 Inf (+) 0.00190556 up
GRMZM5G828633 0.00 6.94 Inf (+) 0.002223244 up




GRMZM2G175047 0.00 8.45 Inf (+) 0.002721686 up
GRMZM2G096120 0.00 8.59 Inf (+) 0.002903652 up
GRMZM2G542199 0.00 9.20 Inf (+) 0.003259233 up
GRMZM2G488902 0.00 8.88 Inf (+) 0.003491564 up
GRMZM2G095894 0.00 160.23 Inf (+) 0.003782806 up
GRMZM2G110403 0.00 7.94 Inf (+) 0.003784503 up
GRMZM2G487933 0.00 6.83 Inf (+) 0.004281457 up
GRMZM2G032386 0.00 7.52 Inf (+) 0.004518543 up
GRMZM2G400649 0.00 17.50 Inf (+) 0.004780857 up
GRMZM5G866131 0.00 11.48 Inf (+) 0.004990689 up
GRMZM2G412436 0.00 8.23 Inf (+) 0.005009669 up
AT3G53040.1late embryogenesis abundant 
protein, putative / LEA protein putative
GRMZM2G024912 0.00 76.68 Inf (+) 0.005542886 up
GRMZM2G360097 0.00 7.80 Inf (+) 0.005568071 up
GRMZM2G100169 0.00 8.36 Inf (+) 0.005731236 up





GRMZM2G427949 0.00 8.47 Inf (+) 0.006067175 up




AC191135.3_FG001 0.00 6.20 Inf (+) 0.006479256 up









GRMZM2G046155 0.00 16.05 Inf (+) 0.008743769 up
GRMZM2G030055 0.00 5.39 Inf (+) 0.00901811 up
AC212685.3_FG001 0.00 8.30 Inf (+) 0.009258427 up ,LOC_Os09g24660.1AGAP000554‐PA
GRMZM2G050023 0.00 14.90 Inf (+) 0.009454601 up
GRMZM5G861958 0.00 9.34 Inf (+) 0.009496803 up




GRMZM2G078233 0.00 5.32 Inf (+) 0.010832566 up
GRMZM2G393257 0.00 7.42 Inf (+) 0.010994868 up









GRMZM2G339180 0.00 5.56 Inf (+) 0.012954052 up
AC226373.2_FG006 0.00 6.59 Inf (+) 0.013074726 up
GRMZM2G008561 0.00 7.19 Inf (+) 0.013523658 up
GRMZM2G069670 0.00 8.65 Inf (+) 0.014198285 up
GRMZM2G157272 0.00 7.31 Inf (+) 0.01427181 up
GRMZM2G388415 0.00 5.22 Inf (+) 0.016390437 up
GRMZM2G001657 0.00 46.98 Inf (+) 0.017201392 up
GRMZM5G850706 0.00 5.62 Inf (+) 0.018357358 up
GRMZM2G034961 0.00 9.29 Inf (+) 0.018988292 up
GRMZM2G071892 0.00 6.27 Inf (+) 0.020547431 up
GRMZM5G859691 0.00 6.88 Inf (+) 0.020763071 up
GRMZM2G145788 0.00 6.10 Inf (+) 0.021591261 up
GRMZM2G481009 0.00 9.73 Inf (+) 0.022484694 up
GRMZM2G436742 0.00 7.82 Inf (+) 0.023141437 up
AT5G50380.1exocyst subunit exo70 family 
protein F1,LOC_Os07g10910.1ATEXO70F1
GRMZM2G587690 0.00 7.36 Inf (+) 0.025056103 up
AC209172.3_FG005 0.00 6.80 Inf (+) 0.025117484 up
GRMZM2G037555 0.00 4.82 Inf (+) 0.026145884 up




GRMZM2G175743 0.00 5.73 Inf (+) 0.028496425 up
GRMZM2G062050 0.00 4.99 Inf (+) 0.028606744 up
GRMZM2G548517 0.00 5.97 Inf (+) 0.029013502 up
GRMZM2G333405 0.00 5.74 Inf (+) 0.029314128 up
GRMZM2G064601 0.00 7.31 Inf (+) 0.03062512 up
AT3G06150.1,LOC_Os05g32960.1expresse
d protein
GRMZM2G011160 0.00 8.97 Inf (+) 0.030834509 up
AT3G47790.1ABC2 homolog 
7,LOC_Os02g11960.1ABC transporter
GRMZM2G101699 0.00 5.21 Inf (+) 0.032048727 up
GRMZM2G332405 0.00 17.23 Inf (+) 0.035031918 up
GRMZM2G499709 0.00 5.85 Inf (+) 0.035389506 up
GRMZM2G093214 0.00 6.54 Inf (+) 0.036552713 up




GRMZM2G014603 0.00 4.87 Inf (+) 0.038805177 up
AC190752.2_FG003 0.00 5.45 Inf (+) 0.038867066 up




GRMZM2G389467 0.00 4.74 Inf (+) 0.040697742 up
GRMZM5G846451 0.00 5.61 Inf (+) 0.040972742 up
GRMZM2G358161 0.00 22.16 Inf (+) 0.04265804 up
AT4G10380.1NOD26‐like intrinsic protein 
5,1LOC_Os08g05580.1
GRMZM2G538673 0.00 5.21 Inf (+) 0.04583511 up
GRMZM2G339159 0.00 4.74 Inf (+) 0.046969283 up
GRMZM5G815090 142.84 0.00 Inf (‐) 2.61E‐41 down
GRMZM2G071840 137.11 0.00 Inf (‐) 1.97E‐40 down
GRMZM2G084369 241.69 0.00 Inf (‐) 1.97E‐40 down
AT3G55040.1glutathione transferase 
lambda 2,LOC_Os03g17480.1IN2‐1 protein
GRMZM5G854284 94.08 0.00 Inf (‐) 1.56E‐34 down
GRMZM2G140390 91.97 0.00 Inf (‐) 2.71E‐34 down
GRMZM2G039948 98.18 0.00 Inf (‐) 1.08E‐30 down
GRMZM2G099669 80.76 0.00 Inf (‐) 4.49E‐26 down
GRMZM2G049083 60.64 0.00 Inf (‐) 3.01E‐20 down
GRMZM2G578208 71.23 0.00 Inf (‐) 4.08E‐14 down
GRMZM2G513137 38.92 0.00 Inf (‐) 4.92E‐14 down











GRMZM2G163771 111.66 0.00 Inf (‐) 1.24E‐09 down
GRMZM5G855014 53.56 0.00 Inf (‐) 1.52E‐09 down
GRMZM2G418605 24.37 0.00 Inf (‐) 1.71E‐09 down
GRMZM2G382534 159.64 0.00 Inf (‐) 9.28E‐09 down
AT4G25700.1beta‐hydroxylase 
1,LOC_Os03g03370.1fatty acid hydroxylase
GRMZM5G831355 19.58 0.00 Inf (‐) 5.04E‐08 down
GRMZM2G094837 18.31 0.00 Inf (‐) 5.76E‐08 down
GRMZM2G012550 23.72 0.00 Inf (‐) 1.16E‐07 down
AT5G08020.1RPA70‐kDa subunit 
B,LOC_Os03g63870.1expressed protein
GRMZM2G049025 23.74 0.00 Inf (‐) 1.18E‐07 down
AT3G51260.120S proteasome  alpha 
subunit PAD1,LOC_Os08g43540.1peptidase
GRMZM2G091679 30.88 0.00 Inf (‐) 1.46E‐07 down
GRMZM2G113722 17.69 0.00 Inf (‐) 1.98E‐07 down
AC192096.3_FG001 34.74 0.00 Inf (‐) 7.85E‐07 down
GRMZM2G426271 30.31 0.00 Inf (‐) 1.97E‐06 down
AT2G28830.1PLANT U‐BOX 
12,LOC_Os03g16824.1spotted leaf 11
GRMZM5G825316 17.74 0.00 Inf (‐) 4.46E‐06 down
GRMZM2G169277 18.09 0.00 Inf (‐) 4.65E‐06 down
GRMZM5G869668 26.22 0.00 Inf (‐) 6.44E‐06 down
GRMZM2G385031 28.67 0.00 Inf (‐) 8.37E‐06 down
GRMZM5G892567 28.82 0.00 Inf (‐) 9.98E‐06 down
GRMZM2G509046 12.83 0.00 Inf (‐) 2.27E‐05 down




GRMZM2G043867 15.82 0.00 Inf (‐) 3.86E‐05 down
GRMZM2G057528 20.76 0.00 Inf (‐) 5.39E‐05 down





GRMZM2G354575 9.91 0.00 Inf (‐) 7.97E‐05 down





GRMZM5G820899 75.72 0.00 Inf (‐) 0.000114478 down
GRMZM2G340965 14.07 0.00 Inf (‐) 0.000134453 down
GRMZM5G878185 12.19 0.00 Inf (‐) 0.000212968 down
GRMZM2G427677 10.29 0.00 Inf (‐) 0.000219506 down
GRMZM2G123320 11.69 0.00 Inf (‐) 0.000312483 down




GRMZM5G886521 14.49 0.00 Inf (‐) 0.00051329 down
GRMZM2G578027 10.17 0.00 Inf (‐) 0.000548569 down
GRMZM2G583556 10.00 0.00 Inf (‐) 0.000634996 down
AT1G72670.1IQ‐domain 
8,LOC_Os03g20640.1expressed protein









AC197164.4_FG002 12.45 0.00 Inf (‐) 0.000776852 down
AT5G08020.1RPA70‐kDa subunit 
B,LOC_Os03g63870.1expressed protein
GRMZM2G701888 10.87 0.00 Inf (‐) 0.001016098 down
AC195307.3_FG001 11.83 0.00 Inf (‐) 0.001080437 down
AT5G08020.1RPA70‐kDa subunit 
B,LOC_Os01g73070.2expressed protein
GRMZM2G418575 9.70 0.00 Inf (‐) 0.001161231 down ,LOC_Os01g56820.1AGAP000951‐PA
GRMZM2G319955 17.24 0.00 Inf (‐) 0.001699088 down




GRMZM2G036954 9.04 0.00 Inf (‐) 0.002233093 down
AC217311.3_FG007 8.43 0.00 Inf (‐) 0.002343388 down
GRMZM2G468100 8.70 0.00 Inf (‐) 0.003006717 down
GRMZM2G161180 11.91 0.00 Inf (‐) 0.003083785 down
GRMZM2G345278 9.57 0.00 Inf (‐) 0.004968927 down
GRMZM2G074615 7.09 0.00 Inf (‐) 0.006215315 down








GRMZM2G357608 9.29 0.00 Inf (‐) 0.010056009 down
GRMZM2G312386 11.63 0.00 Inf (‐) 0.010089207 down
GRMZM5G841861 7.25 0.00 Inf (‐) 0.010150799 down










AC206590.2_FG001 10.07 0.00 Inf (‐) 0.015208718 down
GRMZM5G832934 6.85 0.00 Inf (‐) 0.017318524 down




GRMZM2G435298 6.27 0.00 Inf (‐) 0.019214801 down
GRMZM2G553292 13.46 0.00 Inf (‐) 0.020257098 down
GRMZM2G573956 15.20 0.00 Inf (‐) 0.020412216 down
GRMZM2G538644 7.39 0.00 Inf (‐) 0.020915338 down









GRMZM2G700021 5.64 0.00 Inf (‐) 0.027347761 down
GRMZM2G076651 5.26 0.00 Inf (‐) 0.028197591 down
GRMZM2G703783 6.18 0.00 Inf (‐) 0.029216455 down









GRMZM2G481948 14.49 0.00 Inf (‐) 0.030708612 down





GRMZM5G805434 5.22 0.00 Inf (‐) 0.035389506 down
GRMZM2G126502 5.62 0.00 Inf (‐) 0.03702644 down




GRMZM2G443308 4.64 0.00 Inf (‐) 0.040336763 down ,LOC_Os03g45930.1expressed protein
AC219159.3_FG002 3.73 0.00 Inf (‐) 0.040543004 down
AT3G11600.1,LOC_Os12g06130.1expresse
d protein
GRMZM5G857968 5.00 0.00 Inf (‐) 0.042873848 down
GRMZM2G517924 5.60 0.00 Inf (‐) 0.044229139 down
GRMZM2G022741 6.48 0.00 Inf (‐) 0.046367629 down


















AC217358.3_FG009 17.34 0.30 ‐5.86 0.000291665 down AT1G09630.1RAB GTPase 
11C,LOC_Os03g62600.1ras‐related protein
GRMZM2G025133 14.61 0.32 ‐5.53 7.26E‐05 down AT1G32583.1,LOC_Os10g14020.1TPD1
GRMZM2G006601 394.58 9.21 ‐5.42 0.016625461 down ,LOC_Os06g45320.1DEFL27 ‐ Defensin and 
Defensin‐like DEFL family
GRMZM2G095822 10.84 0.32 ‐5.10 0.020291692 down AT1G28220.1purine permease 
3,LOC_Os03g08880.1purine permease
AC199186.2_FG002 10.73 0.32 ‐5.08 0.001473314 down









GRMZM2G579382 8.30 0.32 ‐4.71 0.000171213 down
AC209257.4_FG004 91.21 3.64 ‐4.65 0.034581839 down ,LOC_Os01g61360.1DEFL4 ‐ Defensin and 
Defensin‐like DEFL family
AC185611.3_FG001 15.31 0.61 ‐4.64 2.16E‐05 down ,LOC_Os07g41400.1EGG APPARATUS‐1
GRMZM2G512283 15.31 0.64 ‐4.59 0.001545431 down


















GRMZM2G038024 26.78 1.25 ‐4.42 0.024818131 down
GRMZM5G867945 6.59 0.32 ‐4.38 0.049845836 down
GRMZM2G009489 222.04 10.93 ‐4.34 0.023222774 down
GRMZM2G084552 37.20 1.85 ‐4.33 0.034375928 down
GRMZM2G054658 79.71 4.05 ‐4.30 6.39E‐06 down ,LOC_Os04g31250.1DEFL49 ‐ Defensin and 
Defensin‐like DEFL family




GRMZM2G041317 89.51 4.98 ‐4.17 0.020746597 down
,LOC_Os03g31510.1cysteine proteinase 
inhibitor 8 precursor










GRMZM2G175989 0.54 8.66 4.01 0.002608883 up
AT1G64680.1,LOC_Os08g02210.1expresse
d protein























GRMZM5G809590 4.29 72.09 4.07 0.016309151 up
GRMZM2G039477 1.34 22.64 4.08 6.34E‐06 up
AT5G43150.1,LOC_Os04g56309.1expresse
d protein


















GRMZM2G072240 15.21 268.03 4.14 1.16E‐16 up AT3G63470.1serine carboxypeptidase‐like 
40,LOC_Os09g28840.1OsSCP43 ‐ Putative 
Serine Carboxypeptidase homologue
GRMZM2G410134 272.86 4842.40 4.15 3.67E‐13 up ,LOC_Os05g41970.1SSA1 ‐ 2S albumin seed 
storage family protein precursor
GRMZM2G355326 1.36 24.22 4.15 0.000434551 up
GRMZM2G158188 5.14 91.42 4.15 2.08E‐18 up








GRMZM2G092474 0.27 4.99 4.21 0.030752504 up
AT4G11650.1osmotin 
34,LOC_Os12g43490.1thaumatin












GRMZM2G171581 0.26 5.02 4.27 0.024397089 up










GRMZM2G428391 164.07 3208.90 4.29 3.61E‐19 up AT3G12580.1heat shock protein 
70,LOC_Os03g16860.1DnaK family protein




GRMZM5G867317 0.57 11.12 4.30 0.000710975 up
AC194854.3_FG005 0.59 11.66 4.30 0.000404488 up
GRMZM5G845446 0.27 5.32 4.31 0.043783921 up
GRMZM2G090962 129.62 2571.51 4.31 4.85E‐17 up
GRMZM5G836353 4.61 91.47 4.31 1.24E‐10 up AT4G15760.1monooxygenase 
1,LOC_Os02g27200.1expressed protein
GRMZM2G018873 6.77 134.78 4.31 1.34E‐15 up
AT3G15760.1,LOC_Os06g40210.1expresse
d protein
AC206165.3_FG019 1.72 34.53 4.32 1.76E‐07 up ,





GRMZM2G397927 47.44 961.04 4.34 2.39E‐54 up
AT5G57123.1,LOC_Os06g44980.1expresse
d protein
GRMZM2G446201 0.53 10.88 4.36 0.000403036 up
GRMZM2G124921 1.36 28.40 4.38 1.26E‐11 up
AT2G26560.1phospholipase A 
2A,LOC_Os11g39990.1patatin





GRMZM2G068519 0.30 6.23 4.39 0.011869542 up
GRMZM5G845018 0.54 11.38 4.40 0.000646761 up



















GRMZM2G101628 0.27 5.88 4.45 0.022336766 up ,

















GRMZM2G088365 3.65 83.40 4.51 0.008949094 up









GRMZM2G108095 0.52 12.00 4.53 0.027184989 up
GRMZM2G416105 0.53 12.31 4.54 0.001836365 up
AT5G02640.1,LOC_Os05g02900.1expresse
d protein




GRMZM2G091956 0.26 6.14 4.56 0.010706826 up
AT2G26560.1phospholipase A 
2A,LOC_Os11g39990.1patatin
GRMZM2G072218 0.53 12.72 4.59 0.000109987 up AT3G63470.1serine carboxypeptidase‐like 
40,LOC_Os09g28830.1OsSCP42 ‐ Putative 
Serine Carboxypeptidase homologue






GRMZM5G843115 14.22 348.69 4.62 2.29E‐19 up




GRMZM2G149012 0.26 6.53 4.65 0.007581713 up
GRMZM5G807747 28.54 717.90 4.65 4.01E‐20 up
GRMZM2G123212 10.46 264.50 4.66 0.01339107 up AT1G26800.1RING/U‐box superfamily 
protein,LOC_Os07g43740.1zinc finger




GRMZM2G161274 30.43 785.86 4.69 2.13E‐24 up





GRMZM2G132450 5.61 146.34 4.70 1.66E‐25 up
AT4G37340.1cytochrome P450, family 81 
subfamily D










GRMZM2G480954 3.23 89.34 4.79 7.63E‐12 up
AT3G01570.1Oleosin family 
protein,LOC_Os03g49190.1oleosin
GRMZM2G137432 1.91 52.86 4.79 1.01E‐05 up





GRMZM2G171855 0.30 8.60 4.86 0.001269011 up
GRMZM5G801953 3.00 87.70 4.87 0.009900522 up
AT2G31945.1,LOC_Os06g10530.1expresse
d protein




GRMZM2G121115 0.30 9.01 4.93 0.000424058 up AT3G48360.1BTB and TAZ domain protein 
2,LOC_Os04g40630.1BTBZ4 ‐ Bric‐a‐Brac




GRMZM2G427054 1.37 42.74 4.96 0.007568674 up
GRMZM2G013993 12.98 406.25 4.97 3.52E‐18 up






















AC195340.3_FG004 2.16 72.16 5.06 8.53E‐18 up
AT5G42710.1,LOC_Os03g56430.1expresse
d protein

















GRMZM2G410757 0.27 9.48 5.14 0.000202548 up
AT1G50732.1,LOC_Os05g03750.1expresse
d protein







GRMZM2G500285 0.52 18.53 5.15 1.08E‐08 up
GRMZM5G867256 0.30 10.57 5.16 4.26E‐06 up
GRMZM2G100018 500.14 17999.44 5.17 2.81E‐82 up


















GRMZM2G116029 1.15 44.44 5.27 0.047998079 up
AT1G52140.1,LOC_Os05g11160.1expresse
d protein
GRMZM5G890559 4.85 188.24 5.28 6.99E‐47 up




















GRMZM2G088441 0.78 33.30 5.41 3.38E‐10 up
GRMZM2G045155 0.27 11.66 5.44 0.019908066 up AT3G29970.1B12D 
protein,LOC_Os07g41340.1B12D protein




GRMZM2G419643 0.52 23.56 5.50 0.011498856 up














GRMZM2G088543 0.26 12.06 5.53 0.000629629 up ,LOC_Os02g33790.1expressed protein













GRMZM2G325920 0.52 26.08 5.65 3.93E‐10 up













GRMZM2G125130 4.73 272.72 5.85 2.38E‐16 up
GRMZM2G088273 0.26 15.77 5.92 5.76E‐07 up
GRMZM2G067419 0.53 34.63 6.03 0.012920295 up











GRMZM2G480951 1.08 79.16 6.20 1.16E‐16 up





GRMZM2G175406 0.30 22.27 6.23 4.79E‐07 up














GRMZM2G586611 10.95 864.72 6.30 4.28E‐48 up





AC208440.3_FG004 0.83 66.00 6.32 1.68E‐27 up
AF546188.1_FG007 223.49 18793.94 6.39 5.55E‐30 up




AF546188.1_FG005 157.71 14258.93 6.50 3.65E‐40 up
AF546188.1_FG003 6.81 620.51 6.51 1.01E‐81 up
GRMZM2G514469 4.57 432.65 6.56 3.26E‐64 up
GRMZM2G514485 0.56 53.60 6.59 8.10E‐16 up
GRMZM2G044585 0.52 51.45 6.63 2.49E‐09 up
GRMZM2G309832 0.26 27.81 6.74 7.09E‐13 up




GRMZM2G459484 0.27 29.72 6.79 1.20E‐09 up
GRMZM2G397678 76.12 8560.53 6.81 9.19E‐16 up
GRMZM2G514479 24.03 2811.71 6.87 8.05E‐50 up
AF546188.1_FG001 7.33 886.52 6.92 8.27E‐48 up
GRMZM2G346884 4.17 504.25 6.92 3.11E‐44 up
GRMZM2G397687 66.73 8180.94 6.94 8.96E‐17 up




GRMZM2G138689 53.72 6719.44 6.97 2.17E‐23 up
,LOC_Os06g31060.1PROLM23 ‐ Prolamin 
precursor
GRMZM2G518465 10.87 1374.41 6.98 2.02E‐20 up
GRMZM2G059620 8.64 1103.25 7.00 1.12E‐21 up





GRMZM2G008341 53.80 7297.06 7.08 1.80E‐51 up





GRMZM2G060429 190.71 26449.16 7.12 2.61E‐83 up
,LOC_Os06g31060.1PROLM23 ‐ Prolamin 
precursor
GRMZM2G346897 49.00 6831.55 7.12 4.34E‐27 up
GRMZM2G160739 59.96 8397.44 7.13 8.45E‐34 up
GRMZM2G461650 46.65 6906.14 7.21 3.28E‐26 up




GRMZM2G388461 2.12 325.96 7.26 1.15E‐60 up
GRMZM2G518638 174.89 26918.88 7.27 3.67E‐70 up
AF546187.1_FG001 15.64 2416.13 7.27 4.64E‐30 up




GRMZM2G346895 4.71 734.52 7.29 1.39E‐34 up
GRMZM2G404459 21.51 3392.45 7.30 1.31E‐53 up
GRMZM2G105954 2.67 425.58 7.32 6.37E‐76 up
AT3G19270.1cytochrome P450, family 707 
subfamily A
AF546188.1_FG002 7.33 1171.64 7.32 7.24E‐104 up




GRMZM2G487882 49.30 8027.03 7.35 2.80E‐56 up
GRMZM2G545000 21.76 3570.75 7.36 6.77E‐54 up
GRMZM2G487900 49.64 8197.16 7.37 5.64E‐78 up




GRMZM2G045387 6.01 1059.97 7.46 3.58E‐61 up




GRMZM2G044625 45.39 8072.12 7.47 4.20E‐57 up







GRMZM2G025763 0.52 97.81 7.55 3.10E‐25 up
GRMZM2G008913 35.74 6860.37 7.58 5.66E‐80 up
GRMZM2G385787 0.26 50.90 7.61 0.002821956 up
GRMZM2G026939 10.16 1991.73 7.61 1.31E‐53 up
GRMZM2G078798 0.52 103.02 7.63 2.28E‐13 up AT1G02400.1gibberellin 2‐oxidase 
6,LOC_Os05g06670.1gibberellin 2‐oxidase
GRMZM2G384528 0.30 64.00 7.75 3.97E‐11 up
AT4G14540.1nuclear factor Y, subunit 
B3LOC_Os07g41580.1
GRMZM2G063536 5.52 1216.40 7.78 1.60E‐36 up ,LOC_Os01g07300.2uncharacterized 50.6 
kDa protein in the 5region of gyrA and gyrB
GRMZM2G044152 26.60 6036.66 7.83 2.21E‐36 up
GRMZM2G353272 7.96 1806.93 7.83 3.86E‐63 up




GRMZM2G353268 1.35 358.25 8.05 6.57E‐63 up
AF546188.1_FG006 0.52 206.02 8.63 3.45E‐54 up
GRMZM2G085260 1.12 450.74 8.65 3.23E‐37 up AT1G47980.1,LOC_Os04g33150.1desiccati
on‐related protein PCC13‐62 precursor
AF546187.1_FG007 1.56 710.15 8.83 4.43E‐36 up
GRMZM5G874369 0.79 392.32 8.96 1.23E‐43 up
AF546187.1_FG009 0.00 31.83 Inf (+) 3.39E‐13 up
AT4G02550.3,LOC_Os03g53590.1expresse
d protein
GRMZM5G824221 0.00 22.38 Inf (+) 9.05E‐13 up






AF546187.1_FG002 0.00 18.33 Inf (+) 5.90E‐12 up










GRMZM2G325118 0.00 11.80 Inf (+) 5.81E‐09 up ,LOC_Os11g37270.1AMBP1 ‐ Antimicrobial 
peptide MBP‐1 family protein precursor





GRMZM2G465728 0.00 17.48 Inf (+) 1.09E‐08 up
AT1G11320.1,LOC_Os10g30210.1expresse
d protein






GRMZM2G166015 0.00 15.71 Inf (+) 1.97E‐08 up ,
GRMZM2G404599 0.00 10.49 Inf (+) 3.82E‐07 up ,LOC_Os06g04210.1expressed protein




GRMZM5G809523 0.00 17.60 Inf (+) 2.66E‐06 up
GRMZM2G137964 0.00 8.30 Inf (+) 3.27E‐06 up
GRMZM2G056369 0.00 8.56 Inf (+) 4.87E‐06 up AT3G21720.1isocitrate 
lyase,LOC_Os07g34520.1isocitrate lyase
GRMZM2G082055 0.00 32.29 Inf (+) 2.65E‐05 up





GRMZM2G093286 0.00 8.72 Inf (+) 7.08E‐05 up
AT2G46660.1cytochrome P450, family 78 
subfamily A




GRMZM2G465689 0.00 6.23 Inf (+) 0.000439725 up ,LOC_Os03g56070.1expressed protein




AC197699.3_FG004 0.00 7.37 Inf (+) 0.000712642 up
GRMZM2G114320 0.00 10.12 Inf (+) 0.000713441 up
GRMZM2G113480 0.00 8.14 Inf (+) 0.000744673 up ,LOC_Os06g22390.1expressed protein





GRMZM2G053120 0.00 6.60 Inf (+) 0.000926292 up
GRMZM2G058144 0.00 7.69 Inf (+) 0.001308612 up
GRMZM2G072488 0.00 6.84 Inf (+) 0.001954897 up AT3G63470.1serine carboxypeptidase‐like 
40,LOC_Os09g28840.1OsSCP43 ‐ Putative 
Serine Carboxypeptidase homologue
GRMZM2G502563 0.00 5.86 Inf (+) 0.001996186 up




GRMZM2G162622 0.00 15.89 Inf (+) 0.002233423 up
,LOC_Os01g41140.1THION18 ‐ Plant 
thionin family protein precursor
GRMZM2G060937 0.00 5.52 Inf (+) 0.002801339 up AT1G65680.1expansin 
B2,LOC_Os06g45290.1pollen allergen
GRMZM2G371462 0.00 9.75 Inf (+) 0.003235809 up ,LOC_Os10g22050.1expressed protein










GRMZM5G881398 0.00 5.54 Inf (+) 0.005312837 up





GRMZM2G163304 0.00 5.32 Inf (+) 0.006405231 up AT5G47610.1RING/U‐box superfamily 
protein,LOC_Os02g01700.1RNA 
recognition motif containing protein









GRMZM5G808300 0.00 5.58 Inf (+) 0.007286561 up
GRMZM5G892242 0.00 6.84 Inf (+) 0.009542841 up
GRMZM2G497928 0.00 4.95 Inf (+) 0.011869542 up
GRMZM2G031033 0.00 12.49 Inf (+) 0.01327346 up
AT3G10020.1,LOC_Os11g05170.1expresse
d protein
GRMZM2G059159 0.00 4.91 Inf (+) 0.015466699 up
GRMZM2G326250 0.00 6.21 Inf (+) 0.016595356 up AT1G04580.1aldehyde oxidase 
4,LOC_Os10g04860.1aldehyde oxidase








GRMZM5G850013 0.00 4.37 Inf (+) 0.021780291 up





GRMZM5G853479 0.00 4.97 Inf (+) 0.022866885 up AT3G62100.1indole‐3‐acetic acid inducible 
30,LOC_Os01g18360.1OsIAA4 ‐ Auxin‐
responsive Aux/IAA gene family member
GRMZM2G550442 0.00 5.30 Inf (+) 0.024394595 up




GRMZM5G813516 0.00 3.36 Inf (+) 0.027826292 up
GRMZM2G138937 0.00 4.61 Inf (+) 0.028030177 up AT1G47980.1,LOC_Os04g33150.1desiccati
on‐related protein PCC13‐62 precursor












GRMZM2G316148 0.00 4.31 Inf (+) 0.036105995 up ,LOC_Os03g62770.1expressed protein








GRMZM5G874608 0.00 4.63 Inf (+) 0.037756193 up
GRMZM6G446684 0.00 4.31 Inf (+) 0.038414742 up
GRMZM2G045103 0.00 3.73 Inf (+) 0.038950916 up




GRMZM5G847449 7.56 0.00 Inf (‐) 0.013550521 down
GRMZM2G075272 5.19 0.00 Inf (‐) 0.017802802 down




GRMZM5G831025 5.96 0.00 Inf (‐) 0.031062217 down














GRMZM2G006601 636.11 0.35 ‐10.84 1.26E‐05 down
,LOC_Os06g45320.1DEFL27 ‐ Defensin and 
Defensin‐like DEFL family
GRMZM2G481086 252.07 0.29 ‐9.77 0.001239569 down
GRMZM2G097719 591.77 0.86 ‐9.42 2.75E‐14 down
,LOC_Os02g20130.1DEFL72 ‐ Defensin and 
Defensin‐like DEFL family
GRMZM2G457396 810.88 1.62 ‐8.96 0.000695428 down
GRMZM2G009489 142.01 0.29 ‐8.94 3.87E‐05 down
GRMZM2G175207 444.99 1.04 ‐8.74 9.44E‐16 down
GRMZM2G149899 1024.71 2.54 ‐8.65 7.98E‐07 down
GRMZM2G101584 1867.55 4.81 ‐8.60 3.50E‐09 down
AT2G02100.1low‐molecular‐weight 
cysteine‐rich 69,
GRMZM2G069820 221.68 0.58 ‐8.59 0.000249732 down
GRMZM5G870955 252.21 0.70 ‐8.50 0.000154619 down
AC209356.4_FG001 331.11 0.93 ‐8.48 1.68E‐12 down





GRMZM2G145466 1060.84 4.16 ‐7.99 9.62E‐08 down
GRMZM2G000679 360.65 1.44 ‐7.97 0.000216144 down




GRMZM2G069698 1280.23 5.38 ‐7.89 2.41E‐10 down
GRMZM2G175165 846.69 3.88 ‐7.77 4.37E‐17 down
,ChrUn.fgenesh.mRNA.41hypothetical 
protein





GRMZM2G052548 303.18 1.56 ‐7.60 0.007586524 down
GRMZM2G112792 120.67 0.63 ‐7.57 0.001672222 down
AT2G46750.1D‐arabinono‐1,4‐lactone 
oxidase family proteinLOC_Os08g02230.1
GRMZM5G815477 1232.77 7.06 ‐7.45 9.80E‐10 down
GRMZM2G001497 46.33 0.29 ‐7.33 1.73E‐10 down
AT4G19970.1,LOC_Os01g69160.1regulator
y protein
GRMZM2G558948 96.90 0.69 ‐7.13 1.29E‐08 down





GRMZM5G822888 37.91 0.29 ‐7.04 0.048785879 down
GRMZM2G151162 33.76 0.29 ‐6.87 2.42E‐05 down ,LOC_Os01g66260.1expressed protein
GRMZM2G041317 147.38 1.27 ‐6.85 7.77E‐05 down
,LOC_Os03g31510.1cysteine proteinase 
inhibitor 8 precursor
GRMZM2G112855 412.69 3.65 ‐6.82 0.000223718 down
GRMZM2G355761 3477.25 31.02 ‐6.81 2.04E‐10 down
GRMZM2G050994 39.08 0.35 ‐6.80 0.03753858 down
AC195058.3_FG003 184.23 1.68 ‐6.78 0.000783542 down
GRMZM2G080263 2722.92 25.85 ‐6.72 3.23E‐06 down
DEGs de18 a 8 DAP rispetto de18 a 12 DAP; Log2 Fold Change≥|4|, α minore o uguale di 0.05









GRMZM2G024024 28.68 0.29 ‐6.64 1.17E‐08 down
AT2G33580.1Protein kinase superfamily 
protein,LOC_Os02g09960.1LYK8
AC194298.3_FG005 158.66 1.62 ‐6.61 0.000479766 down














GRMZM2G355742 2931.16 33.94 ‐6.43 6.20E‐10 down
AT2G29210.1splicing factor PWI domain‐
containing protein,
GRMZM2G046086 759.34 8.96 ‐6.41 1.08E‐19 down
GRMZM2G323925 2861.54 33.80 ‐6.40 4.42E‐09 down
AC203847.3_FG009 2969.03 35.38 ‐6.39 2.00E‐06 down
AC203847.3_FG004 3081.62 38.06 ‐6.34 1.39E‐09 down
GRMZM2G465188 91.94 1.15 ‐6.32 8.99E‐26 down
AT3G02210.1COBRA‐like protein 1 
precursor,LOC_Os05g32110.1COBRA




GRMZM2G573952 450.04 6.01 ‐6.23 1.03E‐13 down
GRMZM2G140302 2377.93 32.00 ‐6.22 1.21E‐19 down
GRMZM2G478034 90.82 1.28 ‐6.15 3.54E‐16 down
GRMZM2G037012 42.92 0.63 ‐6.08 4.56E‐13 down
AT3G06840.1,LOC_Os05g29080.1expresse
d protein
GRMZM5G869984 293.17 4.45 ‐6.04 0.011420906 down
GRMZM2G137369 1730.83 26.53 ‐6.03 2.76E‐15 down













GRMZM2G496821 765.63 12.73 ‐5.91 1.96E‐08 down
GRMZM2G025133 17.19 0.29 ‐5.90 9.91E‐06 down AT1G32583.1,LOC_Os10g14020.1TPD1




AC209257.4_FG004 154.53 2.66 ‐5.86 0.002392811 down
,LOC_Os01g61360.1DEFL4 ‐ Defensin and 
Defensin‐like DEFL family






GRMZM2G133382 472.53 8.32 ‐5.83 7.11E‐12 down




















AC185611.3_FG001 36.15 0.69 ‐5.71 3.91E‐10 down ,LOC_Os07g41400.1EGG APPARATUS‐1




GRMZM2G046686 47.58 0.93 ‐5.68 2.50E‐07 down
AT1G50460.1hexokinase‐like 
1,LOC_Os05g31110.1hexokinase





























GRMZM2G031468 29.47 0.63 ‐5.54 2.25E‐08 down
AT5G66800.1,LOC_Os02g52490.1expresse
d protein
GRMZM2G342246 1172.41 25.51 ‐5.52 6.48E‐28 down
AT1G65680.1expansin 
B2,LOC_Os10g40720.1expansin precursor
GRMZM5G898364 45.27 0.99 ‐5.52 6.64E‐11 down











GRMZM2G022974 14.42 0.35 ‐5.38 9.51E‐05 down
AT3G59680.1,LOC_Os04g41860.1expresse
d protein




















GRMZM2G344606 26.23 0.70 ‐5.23 9.86E‐05 down ,LOC_Os01g72720.1expressed protein
GRMZM5G805002 36.59 0.98 ‐5.22 1.07E‐10 down
GRMZM2G345189 275.04 7.42 ‐5.21 1.61E‐05 down
,LOC_Os01g28230.1ZOS1‐07 ‐ C2H2 zinc 
finger protein




GRMZM2G152822 105.44 2.90 ‐5.19 3.22E‐08 down
AT4G14540.1nuclear factor Y, subunit 
B3LOC_Os05g49780.1





GRMZM2G175499 208.68 5.78 ‐5.17 1.47E‐28 down
AT4G33220.1pectin methylesterase 
44,LOC_Os08g34900.1pectinesterase
GRMZM2G701066 12.64 0.35 ‐5.17 0.000845071 down
GRMZM2G064910 10.28 0.29 ‐5.16 0.000648841 down
GRMZM2G372553 80.95 2.32 ‐5.12 0.025631949 down ,LOC_Os07g10535.1expressed protein
GRMZM2G315601 4683.66 134.33 ‐5.12 3.12E‐21 down

































GRMZM2G474602 9.53 0.29 ‐5.05 0.009469 down


















AC205006.3_FG010 9.22 0.29 ‐5.00 0.00409257 down
GRMZM5G823762 9.19 0.29 ‐5.00 0.002583658 down





GRMZM2G387603 41.85 1.34 ‐4.97 1.27E‐06 down ,LOC_Os05g46420.1expressed protein





GRMZM2G380291 10.80 0.35 ‐4.96 0.000779139 down ,LOC_Os11g44890.1expressed protein
GRMZM2G339663 156.98 5.09 ‐4.95 8.70E‐17 down
























GRMZM5G812528 8.58 0.29 ‐4.90 0.003630974 down
GRMZM2G301516 10.43 0.35 ‐4.90 0.004132066 down




GRMZM2G153985 8.52 0.29 ‐4.89 0.00203724 down
GRMZM5G889152 18.74 0.63 ‐4.88 0.001942618 down
AT2G47430.1Signal transduction histidine 
kinase,LOC_Os06g08450.1histidine kinase





















GRMZM2G509325 8.34 0.29 ‐4.86 0.00665451 down
GRMZM2G137485 561.60 19.57 ‐4.84 2.16E‐07 down
GRMZM5G849022 9.91 0.35 ‐4.84 0.001039432 down
GRMZM2G054658 75.72 2.67 ‐4.83 3.68E‐07 down
,LOC_Os04g31250.1DEFL49 ‐ Defensin and 
Defensin‐like DEFL family










GRMZM5G836320 8.15 0.29 ‐4.82 0.012334367 down














GRMZM5G816457 33.87 1.21 ‐4.81 1.36E‐05 down
AT5G56270.1WRKY DNA‐binding protein 
2,LOC_Os04g39570.1WRKY35
GRMZM2G173715 17.74 0.64 ‐4.80 4.84E‐05 down
AC187899.3_FG002 23.92 0.86 ‐4.79 0.001071746 down





GRMZM2G107268 42.79 1.57 ‐4.77 0.01516172 down





GRMZM2G063426 26.91 0.99 ‐4.77 3.99E‐08 down
AT3G17950.1,LOC_Os02g50050.1expresse
d protein
AC217358.3_FG009 7.84 0.29 ‐4.77 0.008644277 down
AT1G09630.1RAB GTPase 
11C,LOC_Os03g62600.1ras‐related protein





GRMZM2G048353 3546.02 132.66 ‐4.74 2.90E‐15 down

















GRMZM2G403395 8.83 0.35 ‐4.67 0.01029493 down
GRMZM2G104634 36.56 1.44 ‐4.67 1.71E‐08 down
AC233903.1_FG002 24.67 0.98 ‐4.65 6.99E‐07 down ,LOC_Os04g41080.1zinc finger








GRMZM5G845613 273.70 10.95 ‐4.64 1.46E‐24 down
GRMZM2G036009 15.76 0.63 ‐4.63 0.000404683 down
GRMZM5G826666 15.46 0.64 ‐4.60 1.50E‐05 down









GRMZM2G007784 3620.05 151.18 ‐4.58 2.13E‐12 down










GRMZM2G391639 6.74 0.29 ‐4.55 0.018101367 down
GRMZM2G126096 8.11 0.35 ‐4.53 0.002066027 down ,LOC_Os02g14500.1expressed protein




GRMZM2G001602 15.85 0.69 ‐4.52 0.000375461 down
GRMZM2G143989 7.90 0.35 ‐4.51 0.023811476 down





























GRMZM2G094510 131.17 6.07 ‐4.43 2.98E‐08 down ,LOC_Os06g05420.1expressed protein








GRMZM2G141574 5287.88 245.72 ‐4.43 1.01E‐08 down




GRMZM2G700896 655.60 30.51 ‐4.43 0.00082029 down




AC198017.3_FG007 1058.21 49.30 ‐4.42 0.000216679 down








GRMZM2G120008 854.57 40.19 ‐4.41 3.41E‐09 down









GRMZM2G332483 1237.96 59.77 ‐4.37 0.000138817 down
AC212156.4_FG009 175.97 8.52 ‐4.37 6.45E‐08 down
GRMZM5G885126 13.10 0.63 ‐4.37 0.039905144 down
GRMZM2G077170 121.15 5.90 ‐4.36 1.14E‐11 down








GRMZM2G336057 43.35 2.14 ‐4.34 2.51E‐10 down











GRMZM2G072557 6.98 0.35 ‐4.33 0.005590666 down






GRMZM2G180454 37.98 1.90 ‐4.32 0.00012626 down
GRMZM2G084552 60.06 3.01 ‐4.32 0.013915415 down








GRMZM2G118269 19.48 0.99 ‐4.31 0.008643484 down









GRMZM2G002559 63.96 3.30 ‐4.28 2.03E‐13 down
AT1G50660.1,LOC_Os04g53350.1expresse
d protein





GRMZM2G075386 41.00 2.14 ‐4.26 9.13E‐09 down
,LOC_Os06g49290.1acanthoscurrin‐1 
precursor





GRMZM2G150091 1154.23 60.58 ‐4.25 6.38E‐05 down
AT1G19730.1Thioredoxin superfamily 
protein,LOC_Os07g08840.1thioredoxin




AC209257.4_FG003 12.13 0.64 ‐4.25 0.001467291 down
AT5G58530.1Glutaredoxin family 
protein,LOC_Os05g39450.1glutaredoxin


























GRMZM2G079430 70.22 3.77 ‐4.22 1.46E‐05 down





GRMZM2G350621 162.54 8.81 ‐4.21 3.42E‐05 down
,LOC_Os01g28230.1ZOS1‐07 ‐ C2H2 zinc 
finger protein
GRMZM5G856688 12.79 0.70 ‐4.20 0.001601629 down












GRMZM2G488346 16.64 0.92 ‐4.17 0.000398265 down
GRMZM5G887468 6.24 0.35 ‐4.17 0.008426436 down














GRMZM2G027472 4726.65 267.52 ‐4.14 5.55E‐09 down





GRMZM5G844509 33.65 1.91 ‐4.14 1.31E‐07 down
GRMZM2G703322 11.22 0.64 ‐4.14 0.001027428 down
GRMZM2G038024 46.75 2.67 ‐4.13 0.01144886 down




GRMZM2G010491 296.31 16.93 ‐4.13 8.05E‐06 down
AT5G39950.1thioredoxin 
2,LOC_Os07g09310.1thioredoxin
GRMZM5G818961 29.12 1.67 ‐4.12 6.84E‐07 down










GRMZM5G898796 33.46 1.97 ‐4.09 0.020991964 down
GRMZM2G704285 10.80 0.64 ‐4.08 0.003306832 down
AT1G19100.1Histidine kinase‐, DNA gyrase 
B‐ and HSP90‐like ATPase family protein




GRMZM2G050286 313.37 18.72 ‐4.06 3.96E‐34 down
AT2G46330.1arabinogalactan protein 
16,LOC_Os05g12580.1expressed protein
GRMZM2G133370 1496.75 90.49 ‐4.05 2.56E‐07 down
GRMZM2G086502 16.21 0.98 ‐4.05 7.28E‐05 down
AT5G54280.2myosin 
2,LOC_Os11g23220.1myosin
GRMZM5G823701 16.23 0.99 ‐4.04 0.000307841 down









GRMZM2G166430 87.05 5.33 ‐4.03 0.020064241 down
AT1G79060.1,LOC_Os06g46250.1expresse
d protein





GRMZM5G801624 16.85 1.04 ‐4.02 0.000887018 down












GRMZM2G137432 2.05 32.78 4.00 0.000119948 up
GRMZM5G813516 1.13 18.19 4.01 1.32E‐06 up




GRMZM2G312732 35.64 575.79 4.01 2.45E‐16 up ,LOC_Os06g09600.1expressed protein













GRMZM5G892242 0.45 7.32 4.03 0.02481336 up
GRMZM2G462904 1.34 21.98 4.03 4.44E‐07 up
GRMZM2G135110 1.35 22.18 4.04 6.24E‐06 up







GRMZM2G125863 0.46 7.54 4.05 0.00155631 up
GRMZM2G054245 0.45 7.41 4.05 0.026982043 up




GRMZM2G114320 0.45 7.48 4.06 0.009246294 up
GRMZM2G371167 7.27 121.50 4.06 1.91E‐24 up
AT3G49580.1response to low sulfur 
1,LOC_Os02g03710.1UP‐9A





GRMZM2G500150 0.68 11.48 4.07 0.000335198 up





GRMZM2G354172 0.45 7.53 4.07 0.041778614 up
GRMZM5G802816 3.63 61.03 4.07 7.74E‐05 up





GRMZM2G121115 1.14 19.17 4.07 3.72E‐06 up
AT3G48360.1BTB and TAZ domain protein 
2,LOC_Os04g40630.1BTBZ4 ‐ Bric‐a‐Brac
GRMZM5G819847 0.44 7.42 4.07 0.033027409 up





GRMZM2G132450 3.85 65.60 4.09 3.64E‐17 up
AT4G37340.1cytochrome P450, family 81 
subfamily D
GRMZM5G843115 31.55 538.06 4.09 6.42E‐17 up
GRMZM2G016845 0.45 7.65 4.09 0.000674604 up




GRMZM5G881398 0.46 7.81 4.10 0.00166297 up




GRMZM5G878640 2.01 34.54 4.10 4.10E‐09 up













GRMZM2G079440 1.35 23.52 4.12 0.01983392 up
AT5G66400.1Dehydrin family 
protein,LOC_Os11g26780.1dehydrin
GRMZM2G128986 11.24 195.71 4.12 2.83E‐16 up
AT4G10810.1,LOC_Os03g47210.1expresse
d protein





GRMZM5G825167 0.46 7.98 4.13 0.013039181 up








GRMZM2G059622 1.35 23.96 4.15 1.32E‐10 up









GRMZM2G171584 2.01 35.70 4.15 8.87E‐09 up
GRMZM2G038931 23.72 421.70 4.15 3.71E‐08 up
AT5G24790.1Protein of unknown function, 
DUF599LOC_Os09g32100.1
GRMZM2G120584 1.78 31.78 4.15 1.97E‐09 up
GRMZM2G013920 0.91 16.30 4.16 1.81E‐06 up
GRMZM2G116082 0.68 12.15 4.17 0.00012674 up




GRMZM2G410757 0.90 16.33 4.19 6.04E‐06 up
AT1G50732.1,LOC_Os05g03750.1expresse
d protein










GRMZM2G014038 0.68 12.43 4.20 4.29E‐06 up
GRMZM2G113480 0.46 8.39 4.20 0.002152347 up ,LOC_Os06g22390.1expressed protein




GRMZM2G105741 1.34 24.77 4.20 6.93E‐08 up
GRMZM2G003947 4.50 83.14 4.21 6.95E‐11 up
AT2G42190.1,LOC_Os09g31446.1expresse
d protein
GRMZM2G415206 0.23 4.22 4.21 0.041728906 up
GRMZM2G032266 5.23 97.04 4.21 1.48E‐20 up
AT1G62780.1,LOC_Os04g01540.1expresse
d protein
GRMZM2G001451 0.68 12.70 4.21 0.000472756 up
AT2G46940.1,LOC_Os01g18220.1expresse
d protein
GRMZM5G805973 4.94 91.78 4.22 2.46E‐08 up










GRMZM2G079638 44.79 834.54 4.22 6.33E‐51 up
,LOC_Os01g20780.1anther‐specific protein 
SF18 precursor
GRMZM2G318375 2.00 37.29 4.22 1.15E‐13 up
GRMZM2G122848 2.26 42.38 4.23 1.21E‐13 up
AT5G08139.1RING/U‐box superfamily 
protein,LOC_Os02g49550.1zinc finger





GRMZM5G870533 0.90 17.14 4.26 9.25E‐07 up















AC219190.3_FG002 0.67 12.86 4.27 3.70E‐05 up
AT4G38210.1expansin 
A20,LOC_Os06g41700.1expansin precursor
GRMZM2G474113 0.90 17.31 4.27 1.03E‐05 up
AT4G15140.1,LOC_Os02g13980.1expresse
d protein
GRMZM2G344421 0.67 12.94 4.28 0.007350363 up




GRMZM2G096120 0.44 8.59 4.29 0.004491737 up
GRMZM5G892452 1.81 35.29 4.29 1.23E‐10 up
GRMZM2G423686 0.67 13.09 4.29 0.000912702 up
GRMZM2G129597 3.42 67.21 4.30 1.76E‐14 up
GRMZM2G048791 21.50 422.80 4.30 2.83E‐41 up ,LOC_Os04g01560.1expressed protein
GRMZM2G457621 6.55 129.45 4.30 3.01E‐15 up
AT3G04550.1,LOC_Os10g30870.1expresse
d protein






GRMZM5G833939 0.23 4.58 4.33 0.022063257 up





GRMZM2G534663 1.14 23.30 4.35 5.76E‐07 up





GRMZM2G148404 2.94 60.15 4.35 1.96E‐17 up
AT3G11600.1,LOC_Os12g06130.1expresse
d protein
GRMZM2G113894 0.23 4.70 4.37 0.013147233 up




GRMZM2G068519 0.67 13.86 4.37 9.26E‐05 up




GRMZM2G076723 3.86 80.73 4.39 4.71E‐09 up
AT1G77760.1nitrate reductase 
1,LOC_Os08g36480.1nitrate reductase
GRMZM2G344418 21.92 463.96 4.40 3.79E‐28 up





GRMZM5G872907 0.23 4.85 4.41 0.008714763 up















GRMZM2G114260 0.22 4.74 4.43 0.040013925 up





GRMZM2G123180 0.23 4.93 4.43 0.012740105 up




GRMZM2G121400 0.46 9.89 4.44 0.009240141 up
GRMZM2G380059 2.24 48.65 4.44 2.03E‐13 up




GRMZM2G415208 0.91 19.85 4.44 0.001711967 up

















GRMZM2G073326 0.90 19.99 4.47 2.68E‐07 up
GRMZM2G416105 0.22 4.87 4.47 0.015063457 up
AT5G02640.1,LOC_Os05g02900.1expresse
d protein








GRMZM2G167953 0.23 5.09 4.48 0.043556064 up
GRMZM5G810647 2.01 45.21 4.49 1.26E‐13 up




GRMZM2G479318 24.93 573.40 4.52 1.28E‐26 up ,LOC_Os08g35650.1expressed protein
AC206519.2_FG001 0.46 10.53 4.53 0.0003303 up
GRMZM2G158647 4.09 94.46 4.53 8.94E‐23 up
AT5G52870.1,LOC_Os01g43510.1expresse
d protein
GRMZM2G437345 0.23 5.28 4.53 0.009448496 up
GRMZM2G137147 0.46 10.58 4.54 3.30E‐05 up
GRMZM5G820337 0.46 10.66 4.55 0.000151482 up








GRMZM5G895796 0.22 5.22 4.57 0.010682778 up
GRMZM6G175135 14.52 345.01 4.57 1.08E‐17 up






GRMZM2G020761 1.34 32.08 4.58 4.86E‐06 up
AT2G46950.1cytochrome P450, family 709 
subfamily B
GRMZM2G472234 0.23 5.50 4.59 0.04985461 up
AT5G21280.1hydroxyproline‐rich 
glycoprotein family protein,



















AC194854.3_FG005 0.68 16.44 4.60 7.79E‐06 up
GRMZM5G896456 4.74 116.28 4.62 0.00419151 up
GRMZM2G486343 0.44 10.90 4.63 0.003232861 up
AC195340.3_FG004 2.95 73.07 4.63 1.55E‐17 up
AT5G42710.1,LOC_Os03g56430.1expresse
d protein




GRMZM2G155956 0.68 17.05 4.64 1.53E‐05 up




GRMZM2G589598 1.13 28.99 4.68 7.84E‐08 up
GRMZM2G018873 4.52 115.77 4.68 3.71E‐17 up
AT3G15760.1,LOC_Os06g40210.1expresse
d protein
GRMZM2G479567 1.12 28.80 4.68 1.11E‐10 up











GRMZM2G048782 4.10 106.84 4.70 1.86E‐12 up
GRMZM2G037411 14.20 371.58 4.71 2.51E‐33 up
AT5G55590.1Pectin lyase‐like superfamily 
protein,LOC_Os07g41650.1pectinesterase
GRMZM6G303298 0.90 23.46 4.71 2.69E‐09 up
GRMZM2G435049 2.96 77.82 4.72 5.03E‐07 up ,LOC_Os03g30060.1expressed protein




GRMZM2G125243 5.22 138.27 4.73 1.11E‐26 up
AT3G12250.1TGACG motif‐binding factor 
6,LOC_Os01g59350.1transcription factor
GRMZM2G499709 0.22 5.85 4.73 0.025458361 up








GRMZM6G056015 0.23 6.14 4.75 0.031219427 up
GRMZM2G078540 0.23 6.15 4.75 0.001542466 up
AC209080.3_FG004 0.68 18.60 4.76 4.47E‐08 up








GRMZM2G021459 2.25 61.92 4.78 1.97E‐13 up ,LOC_Os04g36820.1expressed protein
GRMZM2G112894 0.89 24.53 4.79 0.001528795 up
AT1G11915.1,LOC_Os06g25950.1expresse
d protein























GRMZM2G511288 3.38 97.90 4.86 9.00E‐06 up








GRMZM2G128354 1.81 53.10 4.88 5.05E‐12 up
GRMZM2G092925 1.12 33.14 4.88 2.03E‐11 up
AT5G50720.1HVA22 homologue 
E,LOC_Os08g36440.1HVA22





GRMZM2G387199 3.19 97.18 4.93 6.08E‐24 up





GRMZM2G137174 9.68 295.38 4.93 4.08E‐21 up
AT2G26560.1phospholipase A 
2A,LOC_Os01g67310.1patatin




GRMZM5G830346 0.91 27.98 4.94 8.71E‐13 up




GRMZM2G020433 0.23 7.06 4.95 0.031933786 up
AT5G64560.2magnesium transporter 
9,LOC_Os02g28810.1ribosomal protein









GRMZM2G457346 1.59 49.84 4.97 1.95E‐19 up
AT2G21820.1,LOC_Os08g29600.1seed 
maturation protein PM41








GRMZM2G158013 1.58 50.59 5.00 2.14E‐07 up
AT3G51895.1sulfate transporter 
3,1LOC_Os01g52130.1















GRMZM2G030995 0.22 7.36 5.06 0.002970162 up
GRMZM2G407790 0.22 7.36 5.06 0.01090611 up
GRMZM5G811516 0.23 7.64 5.07 0.001437866 up
GRMZM2G410975 0.23 7.71 5.08 0.001218229 up
,LOC_Os11g31060.1IQ calmodulin‐binding 
and BAG domain containing protein
GRMZM2G141806 0.23 7.78 5.09 0.004766988 up













GRMZM2G562532 0.23 7.87 5.11 0.00031318 up






GRMZM2G086294 1657.80 58894.10 5.15 1.50E‐82 up ,
GRMZM2G030116 0.45 16.05 5.16 3.60E‐06 up









GRMZM2G175047 0.23 8.45 5.21 0.001339072 up




GRMZM2G027871 1.81 67.41 5.22 1.57E‐16 up
GRMZM5G872230 1.35 50.43 5.22 6.51E‐09 up
GRMZM2G448656 0.22 8.24 5.23 0.000698883 up
AT2G27830.1,LOC_Os06g04480.1expresse
d protein
GRMZM2G039477 0.90 34.14 5.24 7.65E‐10 up
AT5G43150.1,LOC_Os04g56309.1expresse
d protein













GRMZM2G161274 34.14 1316.33 5.27 1.27E‐29 up
GRMZM2G052145 0.90 34.86 5.28 4.95E‐19 up
GRMZM2G337238 62.92 2451.74 5.28 7.21E‐48 up










GRMZM2G423137 0.68 26.99 5.32 4.55E‐13 up
AT3G61870.1,LOC_Os02g03010.1expresse
d protein
GRMZM2G144034 0.23 9.17 5.33 0.015774328 up
AT4G19970.1,LOC_Os03g63270.1regulator
y protein




GRMZM2G502822 0.45 18.16 5.34 1.88E‐06 up
GRMZM2G129761 10.40 425.37 5.35 1.63E‐52 up
AT1G48130.11‐cysteine peroxiredoxin 
1,LOC_Os07g44430.1peroxiredoxin
GRMZM5G807747 28.33 1167.62 5.37 1.56E‐25 up








GRMZM5G896708 0.23 9.51 5.38 0.021712146 up




AC203779.5_FG014 1.14 48.46 5.41 0.000633836 up
GRMZM2G085711 21.63 922.13 5.41 6.60E‐73 up
GRMZM2G090962 35.98 1540.21 5.42 6.82E‐24 up
GRMZM2G337229 61.14 2618.45 5.42 4.71E‐44 up
AT4G25140.1oleosin 
1,LOC_Os04g46200.1oleosin
GRMZM2G071228 0.23 9.81 5.43 5.33E‐05 up
AT1G03910.1,LOC_Os03g58590.1expresse
d protein




















GRMZM2G043605 0.22 9.87 5.49 8.29E‐05 up
GRMZM2G702419 0.46 20.54 5.49 1.13E‐07 up
GRMZM2G500285 1.80 81.18 5.49 8.58E‐21 up
GRMZM2G502560 16.34 738.82 5.50 8.11E‐64 up




GRMZM2G170554 0.23 10.66 5.55 0.004276159 up
GRMZM2G033462 0.23 10.66 5.55 9.85E‐05 up
















GRMZM2G312700 0.22 10.60 5.59 4.49E‐06 up
GRMZM5G877748 0.88 42.48 5.59 3.02E‐07 up




GRMZM2G397927 18.56 902.69 5.60 3.86E‐75 up
AT5G57123.1,LOC_Os06g44980.1expresse
d protein




GRMZM5G815369 13.07 638.65 5.61 4.57E‐15 up
AT4G17910.1transferases, transferring acyl 
groupsLOC_Os03g26090.1









GRMZM5G844046 0.23 11.41 5.64 6.10E‐05 up




GRMZM2G447806 0.22 11.42 5.70 0.000876309 up
GRMZM2G355326 0.68 35.18 5.70 6.86E‐07 up
GRMZM2G101628 0.23 11.96 5.71 9.19E‐05 up
GRMZM2G093286 0.23 12.05 5.72 1.85E‐06 up
AT2G46660.1cytochrome P450, family 78 
subfamily A





GRMZM2G467441 0.23 12.17 5.74 0.00068395 up
GRMZM2G479113 0.67 35.81 5.74 3.98E‐14 up
GRMZM2G173840 0.23 12.22 5.74 0.000151887 up




GRMZM2G089713 538.06 29107.60 5.76 8.34E‐97 up
AT3G43190.1sucrose synthase 
4,LOC_Os06g09450.1sucrose synthase
GRMZM2G090974 476.85 25876.35 5.76 7.91E‐97 up
GRMZM2G138727 2469.79 134556.80 5.77 2.17E‐94 up
,LOC_Os06g31060.1PROLM23 ‐ Prolamin 
precursor
GRMZM2G438538 2591.44 144662.35 5.80 8.99E‐99 up
GRMZM2G073134 0.46 25.53 5.81 1.28E‐11 up
AC206165.3_FG019 3.15 177.46 5.81 6.80E‐16 up





GRMZM2G404599 1.12 65.53 5.86 2.31E‐23 up ,LOC_Os06g04210.1expressed protein
GRMZM2G389285 4.07 237.50 5.87 1.54E‐37 up
AT1G28220.1purine permease 
3,LOC_Os09g29210.1purine permease









GRMZM2G131409 5.66 338.98 5.90 1.47E‐21 up
AT1G56580.1Protein of unknown function, 
DUF538LOC_Os12g37650.1
GRMZM2G362868 0.22 13.23 5.91 1.76E‐06 up
GRMZM5G888934 3.85 231.90 5.91 4.99E‐12 up
AT1G52360.2Coatomer, beta\' 
subunitLOC_Os06g05180.3




GRMZM2G400382 0.22 13.99 5.99 2.96E‐08 up






GRMZM2G050023 0.23 14.90 6.03 0.006327245 up












GRMZM5G810595 0.45 30.46 6.09 4.84E‐08 up
GRMZM2G158188 0.90 64.34 6.15 1.23E‐24 up





GRMZM2G112112 0.22 16.01 6.18 0.001634845 up






















GRMZM2G020066 0.23 17.79 6.29 1.19E‐05 up













GRMZM2G465738 0.23 18.35 6.33 1.14E‐06 up
GRMZM2G137964 1.35 110.84 6.36 1.16E‐38 up










GRMZM5G829896 13.29 1120.70 6.40 1.71E‐89 up








GRMZM2G050561 0.68 58.68 6.42 4.30E‐05 up
AT4G37680.1heptahelical protein 
4,LOC_Os12g32640.1haemolysin‐III









GRMZM2G459484 1.79 161.61 6.49 2.89E‐17 up
GRMZM2G493549 0.22 20.45 6.54 4.02E‐10 up
AT5G40460.1,LOC_Os02g03830.1expresse
d protein
GRMZM2G561213 0.22 20.48 6.54 1.88E‐05 up
GRMZM2G056369 0.46 42.92 6.56 3.88E‐20 up
AT3G21720.1isocitrate 
lyase,LOC_Os07g34520.1isocitrate lyase



















GRMZM2G166015 1.12 108.11 6.60 1.33E‐20 up








GRMZM2G358161 0.22 22.16 6.65 0.032748227 up
AT4G10380.1NOD26‐like intrinsic protein 
5,1LOC_Os08g05580.1
GRMZM5G815584 2.71 272.39 6.65 6.20E‐10 up
GRMZM2G420001 0.22 22.70 6.69 8.56E‐09 up





GRMZM2G427054 0.22 23.05 6.71 0.001311612 up




AC212323.4_FG010 0.23 24.04 6.72 4.21E‐07 up









GRMZM2G125130 24.77 2885.59 6.86 1.13E‐23 up
GRMZM2G013993 4.07 479.59 6.88 5.95E‐28 up
GRMZM5G801953 0.23 27.30 6.90 0.001126191 up
AT2G31945.1,LOC_Os06g10530.1expresse
d protein
GRMZM2G137108 0.23 28.11 6.95 1.86E‐08 up
AT5G37820.1NOD26‐like intrinsic protein 
4,2LOC_Os06g12310.1
GRMZM5G855867 0.46 56.97 6.96 1.97E‐17 up





GRMZM2G171855 0.23 28.90 6.99 2.71E‐09 up





GRMZM5G824221 0.68 91.85 7.07 3.57E‐27 up
GRMZM5G890559 2.26 310.06 7.10 9.87E‐72 up




GRMZM2G480951 2.04 291.36 7.16 3.88E‐27 up




GRMZM5G883407 0.23 33.16 7.18 1.84E‐14 up




GRMZM2G308459 0.23 34.13 7.23 3.13E‐13 up


















GRMZM2G086179 0.46 75.12 7.36 1.89E‐06 up
AF546188.1_FG007 499.91 83029.37 7.38 5.82E‐37 up
AF546188.1_FG003 18.68 3132.66 7.39 2.30E‐121 up
GRMZM2G410134 38.73 6684.52 7.43 5.25E‐31 up
,LOC_Os05g41970.1SSA1 ‐ 2S albumin seed 
storage family protein precursor
GRMZM2G363530 0.22 39.00 7.47 3.21E‐08 up
GRMZM2G384528 0.23 40.76 7.48 3.25E‐10 up
AT4G14540.1nuclear factor Y, subunit 
B3LOC_Os07g41580.1





GRMZM5G867256 0.68 122.98 7.51 9.36E‐34 up
GRMZM2G140041 0.22 40.13 7.51 2.16E‐06 up ,LOC_Os09g20400.1expressed protein






GRMZM2G397678 252.52 49774.61 7.62 8.18E‐19 up
GRMZM2G586611 21.09 4200.64 7.64 1.14E‐68 up
AF546188.1_FG005 322.25 64213.17 7.64 1.20E‐50 up
GRMZM2G397687 243.02 49715.11 7.68 1.03E‐19 up









GRMZM2G465689 0.22 47.91 7.77 1.61E‐18 up ,LOC_Os03g56070.1expressed protein
GRMZM2G487900 145.67 32128.33 7.78 8.99E‐86 up
GRMZM2G487882 166.54 36930.62 7.79 4.61E‐62 up







GRMZM2G059620 23.30 5250.16 7.82 1.50E‐26 up
GRMZM2G025763 2.45 567.94 7.86 2.02E‐43 up
GRMZM2G008341 150.59 34981.41 7.86 3.32E‐60 up
GRMZM2G346895 13.37 3156.46 7.88 7.74E‐43 up
GRMZM2G346897 111.88 27004.45 7.92 1.03E‐31 up
GRMZM2G518465 18.67 4578.29 7.94 2.77E‐25 up





GRMZM2G088273 0.66 164.55 7.96 2.05E‐23 up
GRMZM2G008913 112.19 28011.49 7.96 5.96E‐88 up
AF546188.1_FG001 19.86 5036.49 7.99 3.24E‐65 up
GRMZM2G545000 59.97 15361.60 8.00 1.47E‐62 up
GRMZM2G480954 1.13 290.38 8.00 1.75E‐25 up
AT3G01570.1Oleosin family 
protein,LOC_Os03g49190.1oleosin
GRMZM2G100018 243.04 62848.42 8.01 3.86E‐154 up








GRMZM2G461650 120.31 32214.94 8.06 5.39E‐31 up
GRMZM2G404459 54.67 14904.95 8.09 8.11E‐64 up
GRMZM2G514469 6.06 1659.91 8.10 9.54E‐101 up
AF546188.1_FG002 21.63 6174.83 8.16 2.21E‐144 up
GRMZM2G160739 145.46 41560.71 8.16 4.14E‐41 up
GRMZM2G138689 94.51 27693.07 8.19 1.22E‐29 up
,LOC_Os06g31060.1PROLM23 ‐ Prolamin 
precursor
GRMZM2G353268 4.64 1366.34 8.20 1.86E‐88 up
GRMZM2G171581 0.22 67.72 8.26 1.93E‐15 up
GRMZM2G045387 26.61 8206.89 8.27 1.52E‐81 up
GRMZM2G044625 117.45 36632.67 8.28 6.45E‐67 up
GRMZM2G514479 30.11 9628.02 8.32 2.37E‐66 up
GRMZM2G026939 38.14 12277.53 8.33 1.87E‐65 up
GRMZM2G088441 0.67 218.63 8.35 5.78E‐27 up
GRMZM2G105954 0.68 231.42 8.42 2.61E‐69 up
AT3G19270.1cytochrome P450, family 707 
subfamily A
GRMZM2G346884 9.76 3375.47 8.43 8.19E‐68 up
GRMZM2G353272 19.33 6819.88 8.46 3.57E‐76 up




AF546188.1_FG006 1.77 661.80 8.55 9.89E‐81 up
AF546187.1_FG007 16.06 6204.60 8.59 4.98E‐43 up
GRMZM2G044152 68.56 27044.83 8.62 3.15E‐42 up





AF546187.1_FG001 36.26 16210.08 8.80 2.50E‐40 up
GRMZM2G388461 4.65 2445.73 9.04 9.19E‐109 up
AF546187.1_FG002 0.44 232.95 9.05 1.20E‐50 up
GRMZM2G325920 0.44 233.69 9.05 1.40E‐32 up
GRMZM2G325118 0.23 122.36 9.07 4.68E‐53 up
,LOC_Os11g37270.1AMBP1 ‐ Antimicrobial 
peptide MBP‐1 family protein precursor
GRMZM2G063536 11.39 6130.38 9.07 5.47E‐48 up
,LOC_Os01g07300.2uncharacterized 50.6 
kDa protein in the 5region of gyrA and gyrB
GRMZM2G124921 0.23 133.09 9.19 9.03E‐41 up
AT2G26560.1phospholipase A 
2A,LOC_Os11g39990.1patatin









AF546187.1_FG009 0.67 650.39 9.93 1.83E‐39 up
AT4G02550.3,LOC_Os03g53590.1expresse
d protein
GRMZM2G078798 0.68 696.24 10.01 7.48E‐24 up
AT1G02400.1gibberellin 2‐oxidase 
6,LOC_Os05g06670.1gibberellin 2‐oxidase
GRMZM2G044585 0.45 475.00 10.05 4.44E‐21 up
GRMZM2G518638 79.50 90775.27 10.16 1.16E‐108 up
GRMZM2G060429 70.58 86886.59 10.27 1.64E‐134 up
,LOC_Os06g31060.1PROLM23 ‐ Prolamin 
precursor




GRMZM5G874369 0.23 745.10 11.67 4.41E‐57 up
GRMZM2G085260 0.23 894.88 11.94 1.05E‐49 up
AT1G47980.1,LOC_Os04g33150.1desiccati
on‐related protein PCC13‐62 precursor
AC208440.3_FG004 0.00 117.71 Inf (+) 4.63E‐46 up
GRMZM2G309832 0.00 137.66 Inf (+) 5.39E‐34 up
GRMZM2G514485 0.00 167.14 Inf (+) 9.97E‐31 up




















GRMZM2G535393 0.00 63.46 Inf (+) 4.64E‐17 up





GRMZM2G053120 0.00 53.70 Inf (+) 3.29E‐15 up
GRMZM2G086932 0.00 25.87 Inf (+) 4.62E‐14 up




GRMZM2G052825 0.00 26.43 Inf (+) 4.07E‐13 up
AT3G26300.1cytochrome P450, family 71 
subfamily B
GRMZM2G064558 0.00 40.74 Inf (+) 1.42E‐12 up
GRMZM2G060937 0.00 29.75 Inf (+) 9.45E‐12 up
AT1G65680.1expansin 
B2,LOC_Os06g45290.1pollen allergen
GRMZM2G502563 0.00 29.10 Inf (+) 2.25E‐11 up
GRMZM2G367270 0.00 34.21 Inf (+) 2.64E‐11 up





GRMZM2G088365 0.00 990.49 Inf (+) 2.41E‐10 up





GRMZM2G366622 0.00 14.96 Inf (+) 2.31E‐09 up
AT4G31560.1high chlorophyll fluorescence 
153,LOC_Os01g71330.1expressed protein
GRMZM2G091956 0.00 23.67 Inf (+) 3.15E‐09 up
AT2G26560.1phospholipase A 
2A,LOC_Os11g39990.1patatin




GRMZM2G079528 0.00 76.82 Inf (+) 6.18E‐09 up
AC215292.3_FG001 0.00 14.82 Inf (+) 6.57E‐08 up
GRMZM2G086476 0.00 67.85 Inf (+) 1.20E‐07 up
GRMZM5G881353 0.00 16.19 Inf (+) 1.59E‐07 up
GRMZM2G383932 0.00 15.32 Inf (+) 1.71E‐07 up
GRMZM2G082055 0.00 57.80 Inf (+) 1.79E‐07 up
GRMZM2G558353 0.00 17.46 Inf (+) 1.96E‐07 up
GRMZM5G834952 0.00 17.66 Inf (+) 2.16E‐07 up




GRMZM2G540655 0.00 27.43 Inf (+) 4.92E‐07 up
GRMZM2G088543 0.00 18.61 Inf (+) 6.01E‐07 up ,LOC_Os02g33790.1expressed protein
GRMZM5G815324 0.00 12.28 Inf (+) 8.01E‐07 up





GRMZM5G889412 0.00 13.54 Inf (+) 1.02E‐05 up




GRMZM2G138560 0.00 7.18 Inf (+) 1.38E‐05 up
GRMZM2G154942 0.00 8.22 Inf (+) 1.45E‐05 up
GRMZM2G474685 0.00 11.42 Inf (+) 1.63E‐05 up
AT1G69970.2CLAVATA3/ESR‐RELATED 
26,LOC_Os03g58870.1expressed protein
GRMZM2G018193 0.00 10.57 Inf (+) 2.24E‐05 up
GRMZM2G092474 0.00 9.29 Inf (+) 2.45E‐05 up
AT4G11650.1osmotin 
34,LOC_Os12g43490.1thaumatin
















GRMZM5G863600 0.00 6.54 Inf (+) 6.03E‐05 up
AC203923.3_FG002 0.00 9.26 Inf (+) 6.05E‐05 up
GRMZM5G858155 0.00 11.87 Inf (+) 8.90E‐05 up
AC217048.3_FG003 0.00 6.74 Inf (+) 9.44E‐05 up
GRMZM2G514379 0.00 20.75 Inf (+) 0.000121639 up
GRMZM2G030704 0.00 8.11 Inf (+) 0.000167405 up





GRMZM5G808300 0.00 7.89 Inf (+) 0.000268213 up
GRMZM2G043071 0.00 7.66 Inf (+) 0.000351488 up
GRMZM2G385787 0.00 42.27 Inf (+) 0.000363275 up




GRMZM5G847979 0.00 7.40 Inf (+) 0.00044188 up
GRMZM2G412436 0.00 8.23 Inf (+) 0.000561892 up
AT3G53040.1late embryogenesis abundant 
protein, putative / LEA protein putative
GRMZM2G429533 0.00 25.17 Inf (+) 0.000585214 up
,LOC_Os10g34760.1RIPER3 ‐ Ripening‐
related family protein precursor
GRMZM5G809523 0.00 6.26 Inf (+) 0.000623175 up








GRMZM5G807805 0.00 4.79 Inf (+) 0.000943964 up
GRMZM2G396041 0.00 5.57 Inf (+) 0.001059883 up
GRMZM5G885284 0.00 6.61 Inf (+) 0.001163794 up
GRMZM2G427316 0.00 7.65 Inf (+) 0.001211427 up
GRMZM2G543761 0.00 8.69 Inf (+) 0.001324166 up





AC194428.3_FG007 0.00 4.86 Inf (+) 0.001480723 up




GRMZM2G143664 0.00 6.07 Inf (+) 0.001586204 up




GRMZM5G890438 0.00 6.65 Inf (+) 0.001788436 up
GRMZM2G072737 0.00 7.92 Inf (+) 0.001971587 up
GRMZM5G871423 0.00 4.04 Inf (+) 0.002006374 up
GRMZM2G055727 0.00 5.45 Inf (+) 0.002012423 up
GRMZM6G446684 0.00 6.61 Inf (+) 0.002018381 up
GRMZM2G566688 0.00 5.28 Inf (+) 0.002063726 up
AT1G03910.2,LOC_Os03g58590.1expresse
d protein





GRMZM2G138937 0.00 6.20 Inf (+) 0.002133362 up
AT1G47980.1,LOC_Os04g33150.1desiccati
on‐related protein PCC13‐62 precursor
AC195333.3_FG002 0.00 16.65 Inf (+) 0.003213764 up
GRMZM2G162622 0.00 9.55 Inf (+) 0.003657551 up
,LOC_Os01g41140.1THION18 ‐ Plant 
thionin family protein precursor




GRMZM2G034961 0.00 9.29 Inf (+) 0.003711851 up
AC197699.3_FG004 0.00 4.34 Inf (+) 0.003888159 up





GRMZM2G361902 0.00 4.92 Inf (+) 0.004233235 up
AT2G35420.1RING/U‐box superfamily 
protein,LOC_Os10g42390.1zinc finger
GRMZM2G423863 0.00 6.55 Inf (+) 0.004406007 up AT3G54040.1PAR1 protein,
GRMZM2G030155 0.00 4.06 Inf (+) 0.004699841 up
GRMZM2G587690 0.00 7.36 Inf (+) 0.004826594 up
AC204350.3_FG002 0.00 5.33 Inf (+) 0.00489307 up
AC195806.3_FG001 0.00 4.63 Inf (+) 0.005337722 up
GRMZM5G804824 0.00 4.81 Inf (+) 0.005560948 up
GRMZM5G847330 0.00 3.75 Inf (+) 0.005939789 up
GRMZM5G853974 0.00 5.27 Inf (+) 0.00636483 up
GRMZM2G164015 0.00 4.33 Inf (+) 0.007077091 up
GRMZM2G330777 0.00 6.50 Inf (+) 0.007921382 up




GRMZM2G433295 0.00 5.21 Inf (+) 0.010702061 up
GRMZM2G351271 0.00 4.34 Inf (+) 0.011149802 up
GRMZM2G180594 0.00 5.12 Inf (+) 0.011687362 up









GRMZM2G058144 0.00 3.84 Inf (+) 0.0138774 up
GRMZM2G454523 0.00 3.72 Inf (+) 0.014412312 up









GRMZM2G079473 0.00 5.05 Inf (+) 0.014949426 up






GRMZM2G075018 0.00 6.73 Inf (+) 0.015452331 up
GRMZM2G316148 0.00 3.99 Inf (+) 0.016014666 up ,LOC_Os03g62770.1expressed protein














GRMZM2G582074 0.00 5.04 Inf (+) 0.019338985 up
GRMZM5G880503 0.00 5.73 Inf (+) 0.019859474 up
GRMZM2G034727 0.00 3.08 Inf (+) 0.020773054 up




GRMZM2G510296 0.00 6.88 Inf (+) 0.021353716 up





GRMZM2G181249 0.00 2.61 Inf (+) 0.022277246 up









GRMZM2G039430 0.00 3.13 Inf (+) 0.022938749 up
GRMZM2G369575 0.00 17.46 Inf (+) 0.022984131 up
GRMZM2G367780 0.00 3.71 Inf (+) 0.025571061 up
GRMZM2G170413 0.00 5.39 Inf (+) 0.031383395 up
AT2G15580.1RING/U‐box superfamily 
protein,LOC_Os02g55480.2zinc finger
GRMZM2G026388 0.00 3.94 Inf (+) 0.0325 up
GRMZM5G851648 0.00 6.61 Inf (+) 0.032842119 up



























GRMZM2G136663 0.00 4.36 Inf (+) 0.042217816 up ,LOC_Os09g20400.1expressed protein
GRMZM2G119879 0.00 96.83 Inf (+) 0.047135671 up




GRMZM2G089047 0.00 4.52 Inf (+) 0.048790928 up
GRMZM2G140390 122.91 0.00 inf (‐) 1.14E‐40 down
GRMZM5G854284 121.03 0.00 inf (‐) 4.93E‐40 down
AC219159.3_FG002 56.49 0.00 inf (‐) 3.62E‐14 down
AT3G11600.1,LOC_Os12g06130.1expresse
d protein
GRMZM2G084369 21.17 0.00 inf (‐) 8.91E‐12 down
AT3G55040.1glutathione transferase 
lambda 2,LOC_Os03g17480.1IN2‐1 protein











GRMZM5G855014 55.72 0.00 inf (‐) 3.20E‐10 down
GRMZM2G094837 19.50 0.00 inf (‐) 6.31E‐09 down
GRMZM2G113722 21.13 0.00 inf (‐) 6.44E‐09 down
GRMZM2G163771 64.67 0.00 inf (‐) 1.60E‐08 down
GRMZM2G354575 18.21 0.00 inf (‐) 4.41E‐08 down




GRMZM5G831355 16.64 0.00 inf (‐) 8.77E‐08 down
GRMZM2G091679 24.39 0.00 inf (‐) 3.22E‐07 down
GRMZM2G426271 28.47 0.00 inf (‐) 9.39E‐07 down
AT2G28830.1PLANT U‐BOX 
12,LOC_Os03g16824.1spotted leaf 11










GRMZM2G177391 109.45 0.00 inf (‐) 1.47E‐06 down
AT1G65680.1expansin 
B2,LOC_Os10g40090.1expansin precursor
GRMZM5G869668 26.14 0.00 inf (‐) 2.16E‐06 down









GRMZM2G481948 359.17 0.00 inf (‐) 8.83E‐06 down
GRMZM2G420385 16.22 0.00 inf (‐) 1.11E‐05 down








GRMZM2G483273 129.66 0.00 inf (‐) 2.72E‐05 down
GRMZM2G427677 11.51 0.00 inf (‐) 2.89E‐05 down
GRMZM2G122762 31.01 0.00 inf (‐) 3.20E‐05 down
,LOC_Os01g41140.1THION18 ‐ Plant 
thionin family protein precursor




GRMZM2G385031 16.39 0.00 inf (‐) 6.68E‐05 down




GRMZM5G815154 12.68 0.00 inf (‐) 8.25E‐05 down
GRMZM2G043867 11.57 0.00 inf (‐) 9.24E‐05 down
GRMZM2G043816 27.33 0.00 inf (‐) 0.000100199 down


















GRMZM2G343519 11.28 0.00 inf (‐) 0.00028245 down
AT5G39865.1Glutaredoxin family 
protein,LOC_Os04g54860.1glutaredoxin
GRMZM2G139406 11.76 0.00 inf (‐) 0.000288605 down
,LOC_Os06g22420.1ZOS6‐04 ‐ C2H2 zinc 
finger protein










GRMZM5G886521 11.60 0.00 inf (‐) 0.000552018 down
GRMZM2G573956 45.07 0.00 inf (‐) 0.000661013 down
AC206262.3_FG004 11.54 0.00 inf (‐) 0.000675968 down




GRMZM2G345278 12.09 0.00 inf (‐) 0.000730089 down




GRMZM2G449327 55.24 0.00 inf (‐) 0.000960084 down
,LOC_Os02g53570.1DEFL74 ‐ Defensin and 
Defensin‐like DEFL family
GRMZM2G101553 13.58 0.00 inf (‐) 0.00132041 down




GRMZM2G142241 8.12 0.00 inf (‐) 0.001765717 down




GRMZM2G074585 9.50 0.00 inf (‐) 0.001966502 down
AT1G20190.1expansin 
11,LOC_Os03g06000.1expansin precursor




GRMZM2G511318 8.13 0.00 inf (‐) 0.002642057 down






AC206590.2_FG001 11.52 0.00 inf (‐) 0.004340559 down
GRMZM2G004519 8.11 0.00 inf (‐) 0.004748313 down
AT2G42360.1RING/U‐box superfamily 
protein,LOC_Os01g20910.1zinc finger












GRMZM2G160924 17.91 0.00 inf (‐) 0.005383079 down
AT5G13620.1,LOC_Os10g10320.1expresse
d protein





GRMZM2G077643 8.97 0.00 inf (‐) 0.005845019 down
AC187485.3_FG001 6.50 0.00 inf (‐) 0.005987999 down ,LOC_Os01g48530.1expressed protein











GRMZM2G451785 6.26 0.00 inf (‐) 0.006931166 down




GRMZM2G163211 90.33 0.00 inf (‐) 0.007777635 down
GRMZM2G430623 7.15 0.00 inf (‐) 0.007837484 down ,LOC_Os12g43750.1expressed protein









GRMZM5G840054 13.05 0.00 inf (‐) 0.009762346 down




GRMZM2G126652 5.64 0.00 inf (‐) 0.010370007 down
AC199577.4_FG004 34.62 0.00 inf (‐) 0.010571313 down












GRMZM2G443308 5.20 0.00 inf (‐) 0.012033498 down ,LOC_Os03g45930.1expressed protein
GRMZM2G075161 6.99 0.00 inf (‐) 0.01223972 down
AT3G48280.1cytochrome P450, family 71 
subfamily A
GRMZM2G084609 7.19 0.00 inf (‐) 0.013399048 down
AT5G16760.1Inositol 1,34‐trisphosphate 
5/6‐kinase family protein
GRMZM2G176050 5.87 0.00 inf (‐) 0.013727175 down
GRMZM2G477829 9.59 0.00 inf (‐) 0.013945992 down
AT1G53050.1Protein kinase superfamily 
protein,LOC_Os07g40550.1IBS1






GRMZM6G495931 6.52 0.00 inf (‐) 0.014903618 down




GRMZM2G154954 6.80 0.00 inf (‐) 0.016149232 down
,LOC_Os10g31540.1glycine‐rich cell wall 
structural protein 2 precursor
AC192096.3_FG001 4.63 0.00 inf (‐) 0.016567126 down
GRMZM2G435298 4.99 0.00 inf (‐) 0.018806496 down
AC217358.3_FG008 4.95 0.00 inf (‐) 0.019986799 down
AT1G09630.1RAB GTPase 
11C,LOC_Os03g62600.1ras‐related protein
GRMZM5G805434 4.95 0.00 inf (‐) 0.020025557 down




AC194405.3_FG021 5.65 0.00 inf (‐) 0.021692567 down
AT1G19100.1Histidine kinase‐, DNA gyrase 
B‐ and HSP90‐like ATPase family protein





GRMZM2G483275 44.24 0.00 inf (‐) 0.022514037 down
GRMZM5G875038 5.37 0.00 inf (‐) 0.022599033 down
GRMZM2G414047 5.89 0.00 inf (‐) 0.026009961 down
AT3G54950.1patatin‐like protein 
6,LOC_Os03g43880.1PLA IIIA/PLP7
GRMZM2G058896 5.61 0.00 inf (‐) 0.026104908 down









AC233933.1_FG003 4.51 0.00 inf (‐) 0.03960924 down






































GRMZM2G045640 4.02 0.00 inf (‐) 0.044293483 down
GRMZM2G126260 5.21 0.00 inf (‐) 0.046855757 down









GRMZM2G001827 22.36 0.00 inf (‐) 0.048530524 down
